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IV-1 Introduction

Complete genomes of HIV-1, HIV-2, and SIV sequences are
represented in the alignment. For the selection, one of each of
the major subtypes and a few CRF s of the HIV-1 M group was
chosen, plus one N group and 2 O group sequences. Most of
the SIV-CPZ s were included, including new sequences from
wild caught chimpanzees. Three HIV-2 A group and 2 HIV-2 B
group were included along with the single genomes sequenced
to date for HIV-2 G and HIV-2 U. For the rest of the SIVs,
all complete genomes were included. The principle in deciding
which sequences to include in this alignment was to provide a
representative sampling of all primate lentiviruses which have
had complete or nearly complete genomes sequenced. Many
HIV-1, HIV-2, SIVsmm and SIVmac genomes were not in-
cluded, but they can be found in the HIV-1/SIVcpz and HIV-
2/SIVsmm alignments. Also, many shorter sequences from
PLVs are included in the PLV protein sequence alignments later
in this compendium. Because of the complicated phylogeny,
most likely muddled by recombination and many cross species
transmissions, we do not show a tree for the PLV alignment this
year. Please refer to the Sequence Compendium of 2005 for a
more comprehensive evaluation of the PLV phylogeny.

The alignment was based on the previous version published
last year, by a hidden Markov model using HMMER and man-
ual editing using the programs BioEdit and Se-Al. It is codon-
aligned, meaning that the correct translation reading frame has
been maintained as much as possible; in the case of overlapping
frames, obviously one will not translate correctly. We have tried
to “reset” the alignment so that each new gene starts in the first
frame; this means in some places empty columns have been
inserted. The HIV-2/SIVsmm vpx gene is postulated to be a du-
plication of the vpr gene and thus there may be two alternative
alignments of this region of the genome, as there are for the
duplicated stem-loops of the TAR element.

Like last year, the annotation is based on known protein cod-
ing regions in HIV-1 and on annotations found in SIV sequence
database entries. The protein cleavage sites that create Gag
p17, Gag p24 and other mature peptides from the Gag and

Gag-Pol precursor polyproteins have been experimentally de-
termined for HIV-1 and at least one strain of HIV-2, the study
of analogous cleavages in SIV polyproteins have not been pub-
lished. Two representative genomes have been translated; HIV-
1 subtype B strain HXB2, and SMM-239. The translations are
provided as a visual aid for finding landmarks in the genomes.
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IV-2 Sequences

Primate lentivirus (PLV) Sequences in the complete genome alignments.

Name Accession Country Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 France Wong-Staal, F Nature 313(6000); 277-84 (1985)
H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Thailand Laukkanen, T J Virol 70(9); 5935-43 (1996)
H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Nigeria Howard, TM ARHR 10(12); 1755-7 (1994)
H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Russia Liitsola, K AIDS 12(14); 1907-19 (1998)
H104_cpx.CY.94.CY032 AF049337 Cyprus Gao, F J Virol 72(12); 10234-41 (1998)
H1A1.UG.85.U455 M62320 Uganda Oram, JD ARHR 6(9); 1073-8 (1990)
H1B.US.90.WEAU160 U21135 United States Tozser, J FEBS Lett 281(1-2); 77-80 (1991)
H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Ethiopia Salminen, MO ARHR 12(14); 1329-39 (1996)
H1D.CD.84.84ZR085 U88822 D.R.C. Gao, F J Virol 72(7); 5680-98 (1998)
H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Belgium Laukkanen, T Virology 269(1); 95-104 (2000)
H1G.SE.93.SE6165 AF061642 Sweden Laukkanen, T Virology 247(1); 22-31 (1998)
H1H.CF.90.056 AF005496 C.A.R. Murphy, E ARHR 9(10); 997-1006 (1993)
H1J.SE.93.SE7887 AF082394 Sweden Laukkanen, T ARHR 15(3); 293-7 (1999)
H1K.CM.96.MP535 AJ249239 Cameroon Peeters, M ARHR 16(2); 139-51 (2000)
H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Cameroon Simon, F Nat Med 4(9); 1032-7 (1998)
H1O.BE.87.ANT70 L20587 Belgium Vanden Haesevelde,

M
J Virol 68(3); 1586-96 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Cameroon Gurtler, LG J Virol 68(3); 1581-5 (1994)
CPZ.CD.90.ANT U42720 D.R.C. Vanden Haesevelde,

MM
Virology 221(2); 346-50 (1996)

CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Cameroon Nerrienet, E J Virol 79(2); 1312-9 (2005)
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Cameroon Keele, BF Science 2006 May 25;
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Cameroon Keele, BF Science 2006 May 25;
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Cameroon Keele, BF Science 2006 May 25;
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Cameroon Keele, BF Science 2006 May 25;
CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Cameroon Corbet, S J Virol 74(1); 529-34 (2000)
CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Cameroon Muller-Trutwin,

MC
J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Gabon Huet, T Nature 345(6273); 356-9 (1990)
CPZ.GA.88.GAB2 AF382828 Gabon Gao, F ARHR 20(12); 1377-81 (2004)
CPZ.TZ.01.TAN1 AF447763 Tanzania Santiago, ML J Virol 77(3):2233-2242 (2003)
CPZ.US.85.CPZUS AF103818 United States Gao, F Nature 397(6718); 436-41 (1999)
H2A.DE.x.BEN M30502 Germany Kirchhoff, F Virology 177(1); 305-11 (1990)
H2A.GW.x.ALI AF082339 Guinea-

Bissau
Azevedo-Pereira,
JM

Unpublished (1998)

H2A.SN.x.ST M31113 Senegal Kumar, P J Virol 64(2); 890-901 (1990)
H2B.CI.x.EHO U27200 Cote

D’Ivoire
Rey-Cuille, MA Virology 202(1); 471-6 (1994)

H2B.GH.86.D205 X61240 Ghana Kreutz, R ARHR 8(9); 1619-29 (1992)
H2G.CI.x.ABT96 AF208027 Cote

D’Ivoire
Brennan, CA ARHR 13(5); 401-4 (1997)

H2U.FR.96.12034 AY530889 France Damond, F ARHR 20(6); 666-72 (2004)
MAC.US.x.239 M33262 United States Kestler, H Science 248(4959); 1109-12 (1990)
MAC.US.x.251_1A11 M76764 United States Planelles, V ARHR 7(11); 889-98 (1991)
MAC.US.x.251_BK28 M19499 United States Franchini, G Nature 328(6130); 539-43 (1987)
MAC.US.x.EMBL_3 Y00295 United States Franchini, G Nature 328(6130):539-543 (1987)
SMM.SL.92.SL92B AF334679 Sierra Leone Chen, Z J Virol 70(6); 3617-27 (1996)
SMM.US.x.H9 M80194 United States Courgnaud, V J Virol 66(1); 414-9 (1992)
SMM.US.x.PGM53 AF077017 United States Novembre, FJ J Virol 72(11); 8841-51 (1998)
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http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=K03455
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U54771
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=L39106
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF193276
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF049337
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M62320
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U21135
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U46016
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U88822
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF077336
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF061642
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF005496
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF082394
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AJ249239
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AJ006022
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=L20587
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=L20571
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U42720
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY169968
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DQ373065
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DQ373064
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DQ373063
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DQ373066
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF115393
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AJ271369
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=X52154
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF382828
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF447763
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF103818
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M30502
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF082339
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M31113
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U27200
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=X61240
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF208027
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY530889
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M33262
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M76764
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M19499
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=Y00295
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF334679
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M80194
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF077017
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Name Accession Country Author Reference

SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 United States Kuwata, T J Virol 80(3); 1463-75 (2006)
STM.US.x.STM M83293 United States Novembre, FJ Virology 186(2); 783-7 (1992)
SAB.SN.x.SAB1C U04005 Senegal Jin, MJ EMBO J 13(12); 2935-47 (1994)
TAN.UG.x.TAN1 U58991 Uganda Stivahtis, GL Virology 228(2); 394-9 (1997)
VER.DE.x.AGM3 M30931 Germany Baier, M Virology 176(1); 216-21 (1990)
VER.KE.x.9063 L40990 Kenya Hirsch, VM J Virol 69(2); 955-67 (1995)
VER.KE.x.AGM155 M29975 Kenya Johnson, PR J Virol 64(3); 1086-92 (1990)
VER.KE.x.TYO1 DJ048201 Kenya Omori, T Patent: WO 2007049749-A 13

03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

COL.CM.x.CGU1 AF301156 Cameroon Courgnaud, V J Virol 75(2); 857-66 (2001)
GRV.ET.x.GRI_677 M66437 Ethiopia Fomsgaard, A Virology 182(1); 397-402 (1991)
MND_2.CM.98.CM16 AF367411 Cameroon Takehisa, J ARHR 17(12); 1143-54 (2001)
DRL.x.x.FAO AY159321 Hu, J J Virol 77(8):4867-4880 (2003)
RCM.GA.x.GAB1 AF382829 Gabon Gao, F Science 300(5626); 1713 (2003)
RCM.NG.x.NG411 AF349680 Nigeria Beer, BE J Virol 75(24); 12014-27 (2001)
MND_1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gabon Tsujimoto, H Nature 341(6242); 539-41 (1989)
MND_2.GA.x.M14 AF328295 Gabon Souquiere, S J Virol 75(15); 7086-96 (2001)
MND_2.x.x.5440 AY159322 Hu, J J Virol 77(8):4867-4880 (2003)
MNE.US.x.MNE027 U79412 United States Kimata, JT J Virol 72(1); 245-56 (1998)
LST.CD.88.447 AF188114 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)
LST.CD.88.485 AF188115 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)
LST.CD.88.524 AF188116 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)
LST.KE.x.lho7 AF075269 Kenya Hirsch, VM J Virol 73(2); 1036-45 (1999)
GSN.CM.99.CN166 AF468659 Cameroon Courgnaud, V J Virol 76(16); 8298-309 (2002)
GSN.CM.99.CN71 AF468658 Cameroon Courgnaud, V J Virol 76(16); 8298-309 (2002)
MON.CM.99.L1 AY340701 Cameroon Courgnaud, V J Virol 77(23):12523-12534 (2003)
MON.NG.x.NG1 AJ549283 Nigeria Barlow, KL J Virol 77(12); 6879-88 (2003)
MUS_1.CM.01.1085 AY340700 Cameroon Courgnaud, V J Virol 77(23):12523-12534 (2003)
MUS_1.CM.01.CM1239 EF070330 Cameroon Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418

(2007)
MUS_2.CM.01.CM1246 EF070329 Cameroon Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418

(2007)
MUS_2.CM.01.CM2500 EF070331 Cameroon Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418

(2007)
DEN.CD.x.CD1 AJ580407 D.R.C. Dazza, MC J Virol 79(13); 8560-71 (2005)
DEB.CM.99.CM40 AY523865 Cameroon Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)
DEB.CM.99.CM5 AY523866 Cameroon Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)
TAL.CM.00.266 AY655744 Cameroon Liegeois, F Virology 349(1):55-65 (2006)
TAL.CM.01.8023 AM182197 Cameroon Liegeois, F Virology 349(1); 55-65 (2006)
SUN.GA.98.L14 AF131870 Gabon Beer, BE J Virol 73(9); 7734-44 (1999)
SYK.KE.x.KE51 AY523867 Kenya Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)
SYK.KE.x.SYK173 L06042 Kenya Hirsch, VM J Virol 67(3); 1517-28 (1993)
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http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DQ201172
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M83293
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U04005
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U58991
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M30931
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=L40990
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M29975
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=DJ048201
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF301156
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M66437
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF367411
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY159321
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF382829
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF349680
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=M27470
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF328295
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY159322
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=U79412
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF188114
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF188115
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF188116
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF075269
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF468659
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF468658
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY340701
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AJ549283
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY340700
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=EF070330
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=EF070329
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=EF070331
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AJ580407
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY523865
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY523866
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY655744
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AM182197
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AF131870
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=AY523867
http://www.hiv.lanl.gov/components/sequence/HIV/combined_search_s_tree/d_search.comp?sa_genbankaccession=L06042
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5’ LTR U3 start
H1B.FR.83.HXB2 .TGGAAGGGCTAATTCACTCCCAACGAAGACAAGATATCCTTGATCTGTGGATCTACCACACACAAGGCTACTTCCCTGATTAGCAGAACTACACACCAGGGCCAGGGATCAGATATCCACTGACCTTTGGATGGTGCTACAAGCTAGTACCAGTTGAGCCAGAGAAGTT 169
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................................................................................................................................... 0
H102_AG.NG.x.IBNG .......................................................................................................................................................................... 0
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 .......................................................................................................................................................................... 0
H1B.US.90.WEAU160 .--------------T--------AA-------------------------G------------------T-----------G--------------------------CT-----C------TG--------------T---------------G--A---------G- 169
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 0
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 .......................................................................................................................................................................... 0
H1O.BE.87.ANT70 C--------T-----T-------TAA----GC---A-----G-----T---G-G--TA----T--G--A-T-----------G------------------A-----A-C---G-TC--------A----------TG-TT--A-----------GTCAGA---AG--GC 170
H1O.CM.91.MVP5180 C----T---T-----T-------TAAG---GC---A-----G-----C-----A--T-----T--G--A-T-----------G----TGT--------G--A-----ACCT----TC--------A----------TG-TT--A--G--------GTCAG----AG--GC 170
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.GA.88.GAB1 .--------T--G--T-----AGGA----------G--------C--C---G----T-------------T---------C-G-------------A----A-----A-CA----TC-----CTGT-------------T---A-----G--CC-GACAGAG---C--G- 169
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.US.85.CPZUS .--------T--G--T-T---AG-A----------G-----A-----C---G-T-----T--------AAT---------C-G------T-----C--------T--AG-A--------C--A--A-A---GC------TT---T----C--TC-CACAGA----G-AG- 169
H2A.DE.x.BEN .--C-----A-GT--T--AGTAGGA-G-----TAGA-----A--CA-A-ACC-AG-AA-AGAGG----GATAA-A--A----G------T--T--T-AT--------AG-A--G--C---A--TA---C--G---CTG-GG---------T----A--A......CTC-C 163
H2A.GW.x.ALI .--------A-GT--T--AGTG-GA-------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G----GATAA-T--A----G---------T--T-AT--------A--A--G--C--GA--TT------G---CTG-GG--------------A--T......GTCCC 163
H2A.SN.x.ST .......................................................................................................................................................................... 0
H2B.CI.x.EHO .--------A-TT-CT-TAGTG-GA----G--TA-A--A--A--CACA-ACT-AG-AA-TGA-G-----ATTG-GT---GA-G--------------AT--------AG-A--------CAA-TT------C---CTA-GG--------G---A-AA-T......-T-A- 163
H2B.GH.86.D205 .--------A-GTA-T-TAGTG-GA-------CAGA--AT-A--CACA-ATT-TG-GA-TGA-G-----ATTG-GT---GC-G---A-----T--T-AT-----------A--GC----CAAATA------T---CTG-GG-----G--------A---......GT-CC 163
H2G.CI.x.ABT96 .......................................................................................................................................................................... 0
H2U.FR.96.12034 .......................................................................................................................................................................... 0

5’ LTR U3 start
MAC.US.x.239 .--------A-TTA-T--AGTGC-A-------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A--T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T......GTA-C 163
MAC.US.x.251_1A11 .--------A-TTA-T-TAGTGC-A-------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A--T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T......GTA-C 163
MAC.US.x.251_BK28 .--------A-TTA-T--AGTGC-A-------TAGA---T-A--CA---ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A--T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T......GTA-C 163
MAC.US.x.EMBL_3 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.SL.92.SL92B .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.H9 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.PGM53 ...........................................................................--A----G---A--T------T----------A--------C--TA--TT------C---CTA-GG--AT-G--C-----AAGT......GTC-C 89
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .--------A-TTA-T--AATG-GAA------TAGA--AT-A---A---AC--GG-AA-GGA-G----AATAA-A--A----G---A--T------TT---------A-CT-----C--TA--TA------G---CT--GG--AT----C-----A--T......GTC-C 163
STM.US.x.STM .--------A-TTA-T--AGTG-................................................................................................................................................... 22
SAB.SN.x.SAB1C .--------A-TTA-T--AGTG--A-G---A-GA-G---T-G-----C-ATGCTCTTA-TGAGTGG---ATAG-AGA--GA-G------T--T---GAT--------T-C---G--C---AA-TG--------------TT--A--G-----T--G--C......CT--C 163
TAN.UG.x.TAN1 .----G--CA--TA-TGG--A-C-AAG---G-GC-A-----GA----C-ATGC-CTAA-TGA-TGG---ATTA-AGA-----G---AGCA--TT-C--T--------C-C---GA-G--C-GATG---C--C-TT----TTG--T----G--G--A--T......GTC-C 163
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 0
VER.KE.x.9063 .----T---A-TTA-T-----G--A-G--GA-TAGA-----CA-C----ATGCTCTTA-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGC--GGT--A----A-----CG-A--------C-GCTG------C-TT----T------------G--A---......-T-CA 163
VER.KE.x.AGM155 .----T---A-TTA-T-----G-TA-G---A-TA-G------A------ATGC-CT-A-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGCA-GGT--AA---A--T-----A-----C--GAG-TG------C-TC----T------------G----CC......CT-CA 163
VER.KE.x.TYO1 .----T---A-TTA-T-----G-TA-G---A-TA-G-----GA------ATGCTCTTA-TGA-TGG--GATAA-TGA-----G-A-TGC--GGT-GAAG--A-----A--A----TC--TAAATG------G-TC----TT--------G-----G--C......TTACA 163
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 0
GRV.ET.x.GRI_677 .----T---A--TA-T----TG--A-----G--A-G-----GA--T---ATGC--TGA--GAGTGG--AATAA-AGA-----G---AGCT---T-------C--G-----A--G--C--GAGAGT------C-TC----TT--------C-----G--C......CT-CA 163
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 0
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.GA.x.M14 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 .-----------TA-TGG-----GA-------G--C---T-AAT---C-ACTGTG-GA-TGAGTGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A-CA-----C--T-----A----------TG-GGC--T---A------G-CT...TGTG-TGA 166
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 0
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 .----------CTGGT-----AG-ACC---G----A---T-G---T---ATGCAG-AA-TGAGTGG----T-A-AA---GC-G---AG-T-----CAA------T--AG-G---------AA-G-------C---CTA-GG-------C------CACC...ATTG-TGA 166
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 0
SYK.KE.x.SYK173 ........................................................................................................---A-C-C-G--C--GT-A-T-----------TA-GGG-A-----T---AA----......-TAGA 60
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TCF-1 alpha
H1B.FR.83.HXB2 AGAAGAA...GCCAACAAAGGAGAGAACACCAGCTTGTTACACCCTGTGAGC............CTGCATGGAATGGATGACCCGGAGAGAGAAGTGTTAGAGTGGAGGTTTGACAGCCGCCTAGCATTTCATCACATGGCCCGAGAGCTGCATCCGGAGTACTTCAAGA 324
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................................................................................................................................... 0
H102_AG.NG.x.IBNG .......................................................................................................................................................................... 0
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 .......................................................................................................................................................................... 0
H1B.US.90.WEAU160 -------...--T--TG------------A----------------A-----............--------G----------AT----A------A---AT-----A----------AAA---------------G-A--------------------------T--AG 324
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 0
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 .......................................................................................................................................................................... 0
H1O.BE.87.ANT70 ----AG-CTA-GAG-T-C-T-T----GGG-T-ATC-CC-G--T--A-CAT-T............GCC------T-T--A--TA-AC-T-A----A-AC-GAT-----A------T--ATCT----GCAACACC--TG-T--TATGATAACT--C--A---CT----C--- 328
H1O.CM.91.MVP5180 ---GAG-CTG-GT--T-C-AAT--AG-TG-T--TC-TC----T--A-CTT-T............AAT------GCT--G--TG-AC-CG-G--GA-AC--A-A---CA------T--ATCAT---GC--AACA--T--A----TGC-AAA---C--A---CT----CCC- 328
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.GA.88.GAB1 ----C--...-----TG-------T----A-T--C----G--T--CA-AT-TCAGCATGGGATGGAAG---AGGAC............-A---G--C--G-TC---C-C---------A-G--G--C--AAGA--T--T---A----A-AA-------------A---AG 324
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.US.85.CPZUS ---GCGG...-----T----------C--A--TAC--C-G-----CA--T--CAGCATGGAATGGAAG---A-CAT............G-C-----C---ATC---CA--------CTGAA--G--TCGGAGA----GA--TAA------------A---------CG-- 324
H2A.DE.x.BEN -C----G...--AG-GG---AT---GC--A-T----AG-------A-CACAAACAAGCAGACATGATG---AGCAT............G-G--GACA----T----CA-------TC-ATG--G--C-A-A-CT---A----TTCACT---T-C--A--AG-G--TGG-C 318
H2A.GW.x.ALI -C-----...-GGG-GG-CACT----CTCA-T--C--C-------A--ACAAACAAGCAGGCATGATG-CACGCAT............G-G--GACA----TT-----A------CCTAAG--G--TCA-G--T---AA---TTTATT--A--C--A---G-A--TGG-T 318
H2A.SN.x.ST .......................................................................................................................................................................... 0
H2B.CI.x.EHO --C----...C-AG-GG-C-AG--A-C-CATT-TC--G-G--T--A-CACAGACCTCCGCATGGGATG-CCCCCAC............GA---GACCC-T-TC---CA-------TC--T--------A-G-CT-TG-----TTCAGCAG-TTC--A---G-G--TGG-T 318
H2B.GH.86.D205 --C--CGACCCGAG-GG-G-AG--A-C-CATT--C-AA-G-----G-CACAGATCTCCTCATGGGATG-CATCCAT............G-G--GACTC-TATC---CA------TTC--T---G----A-G--T-TG----TTTCA-TAG-TT---A--AG-G---GG-T 321
H2G.CI.x.ABT96 .......................................................................................................................................................................... 0
H2U.FR.96.12034 .......................................................................................................................................................................... 0

TCF-1 alpha
MAC.US.x.239 ---T--G...--AC-GG-G-AT---G-GCATTAT--AA-G--T--A-CTCAAACTTCCCAGTGGGATG-CCCTTG-............G----G--TC---CA----A------TCCAACT--G--C-ACAC-T-TGA---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA- 318
MAC.US.x.251_1A11 ---T--G...--AC-GG-G-AT---G-GCATTAT--AA-G--T--A-CTCAAACTTCCCAGTGGGATG-CCCTTG-............G----G--TCC--CA----A-------CCAACT--G--C-ACAC-T-TGA---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA- 318
MAC.US.x.251_BK28 ---T--G...--AC-GG-G-AT----GGCATTAT--AA-G--G--A-CTCAAACTTCCAAGTGGGATG-CCCTTG-............G----G--TC---C-----A------TCCAACT-----C-ACAC-T-TGA---ATAT-CTAGAT-C--A--AG-G.-TGGA- 317
MAC.US.x.EMBL_3 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.SL.92.SL92B .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.H9 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.PGM53 ---T---...--TC-AG---AC----CACATTA---AG-G--T--A-CTCAGATATCCCAGTGGGATG--CCCTG-............G----G--TC-G-CA----A------TTCA-AAT----C-ACAGAT-TGA---TTTTATTAGA--C--A--AG-G--TGGT- 244
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---T---...---C-GG---AC----CACATT--C--G-G--T--A-CACAGACTCATCAGTGGGATG-CCCCTG-............G----G--AC-G-CA----A------TCCAGAAT-G--T-A-AGCT-T-A---ATTTATTAA-T-C--A--AG-G--TGGT- 318
STM.US.x.STM .......................................................................................................................................................................... 22
SAB.SN.x.SAB1C ---G--G...--T--G--TA-T------CA-T--C--C-G--T----CTCAAGTGGCCTATGAGGATG-C-CCTG-............-A---GACCC-G-T-----A-------CCA-TA------..................-T-GACT--GTT-CT-GGAGGCT-C 300
TAN.UG.x.TAN1 CC-G---...---C-GG-T-AG...-GACA-T-T---C-C-------CCCAGATTGAATGGGAAAGCG-CCCTTG-............-A---GACA--G-T-----AA---A-TCCA-T-------..................-TT-A-T-CAACCC-......G-C- 291
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 0
VER.KE.x.9063 T-----G...--AG-G-CCT-T----GACATTA----GCG--T----CACAAATAAAA......GA-G-CCCCGAT-GCAT-AGTC-TG----GACC--G-TC----A-------CCTATGT-----..................-T--A-T--GACCCAA--AGAC--T 306
VER.KE.x.AGM155 T--G---...--AG-A-C-T-T--A-GGCATT-----G-------A-CACAACTGCAT......GAAG-CCCTGAT-G-ATAAATC-TG-----A-A--G-CA----A------TCCAATGT-G--T..................-TT-A-T-CGACCCC-CAAGGG--T 306
VER.KE.x.TYO1 T--G---...--AC-A-C-T-T--A-GACATT--C-AG-C--T--A-C-CAGATGGGA......GAAG--CC-GAT-G-AT-AGCC-TG----GA-C--G-T-----A------TCCTATGT-G---..................ATA-A-T-CGACCCCA-TCGGG--T 306
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 0
GRV.ET.x.GRI_677 T--G--G...--ACG---CT-T----GACA-T-TC--A-G--T--A-CACAGATGGGG......GAAG--CCTGAT-GAATAGATC-TG-------C--G-TC----A-------CCGAAGT-G--G..................-T-GA-T-C-GCCC-......G-C- 300
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 0
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.GA.x.M14 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 GT-TA--...-ATCC-TC--AT----CACAAT--C-T--G--TT-AAGCCAGCTGGGGGTCCTGGAAG-CCCCTG-............G----GAG-C-TATC---CAC--CA-TCCAATGT-G---..................-T-GACTT-ATA-CCCT-AAA---C 303
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 0
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 ---CAGG...-ATCCT--TCATCCTTGTCAAGC-C-AC-G--TT-CAGCCAGCAAGGGGTTAATGAAG-CCCTTG-............G----GAGAC-TATC----CA-----TCC-ACT--G--C..................T-TGATTT-AG--CCATACAG---C 303
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 0
SYK.KE.x.SYK173 G-G-TGC...TTGG-GT-T-AG-----T--ACT-C-CC-C--T--A-CCTCT...GGGACAGGGGA-TTC-A-CAT............G-G--GAACC-CAT-----AC--CA--CC--A---G--C..................T-TACA-CAGGCTG-G-GA-GGCCC 194
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TCF-1 alpha NF-κ-B-II
H1B.FR.83.HXB2 ACTGC...........................TGACA........................................................................................TCGAGCTTGCT...ACA...AGGGACTTTCCG............. 360
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................................................................................................................................... 0
H102_AG.NG.x.IBNG .......................................................................................................................................................................... 0
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 .......................................................................................................................................................................... 0
H1B.US.90.WEAU160 -----...........................-----........................................................................................-----T--T--...---...-----------A............. 360
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 0
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 .......................................................................................................................................................................... 0
H1O.BE.87.ANT70 -G.................................G-CTAAAAACTGC......................................................TGACCTGAAGATTGCTGACACTG-....................--A-------A...GCAAAGACTG 388
H1O.CM.91.MVP5180 -G.................................T-ACTGACACTGC..................................................................................................----------A........GACTG 359
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 .................................................................................................................GCGCCTGCGCAG-A--AAC----G..---A...---------TA.A........... 40
CPZ.GA.88.GAB1 --.................................................................................................TGACTTTAG.ACTGGCGCATGCGC.ACAAGAAC----G..--TCTGC----------A.A........... 381
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.US.85.CPZUS --.................................................................................................TGATGGCTGTAACCGCGCAGGCGC.AATA-AAC----G..--TG...A--------TA.A...GGGACTTT 387
H2A.DE.x.BEN --AAG...TCAGGATTGCCAGAGAAAGAA...--GA-GGCAAAACTGAAAGCAAGAGGGATACCATATAGTGAATAACAGGAACAACCATACT.....TGGTCAAGGCAGGAAGTAGCTA.CTAAGAA-C.AGCTGA..GGCTGC-----------A............. 460
H2A.GW.x.ALI --AAG...TCAGGCCTGCCAGAAGATGAG...--GA-GGCAAGACTGAAAGCAAGAGGGATACCATTTAGTAAGAACAGGAACAGCTGATT.......TGGTCAGGGCAGGAAGTAACTACTG..AAA-C.AGCTGA..GACTGC-----------A............. 457
H2A.SN.x.ST .......................................................................................................................................................................... 0
H2B.CI.x.EHO -TCAG...TCAGGAATGCCAGAGAAAGAG...--GA-GGCTAAACTGAGAGCAAGAGGAATACCTACAGAGTAGACAGGAAATAACAGCACAAAGA..GGAACTAGCTAACACTGCATAGAGAAGGAA-CTAGCTGA..TACTGC---.-------A............. 464
H2B.GH.86.D205 --CAG...TCAGGGCTACCAGAGGAGGAG...--GA-GGCTAGACTAAAAGCAAGAGGGATACCTACAGATTAGGCAAGAGACAGCAGCATAAACA..GGAACTAGCTGACACTGCACAA.GAAGGAA-CTAGCAGA..CACTGC-----------A............. 467
H2G.CI.x.ABT96 .......................................................................................................................................................................... 0
H2U.FR.96.12034 .......................................................................................................................................................................... 0

TCF-1 alpha NF-κ-B-II
MAC.US.x.239 G-AAG...TCAGGCCTGTCAGAGGAAGAG...GTTAGAAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAAGGAAACTCGCTGA............................................-ACAGC-----------A............. 425
MAC.US.x.251_1A11 G-AAG...TCAGGCCTGTCAGAGGAAGAG...GTTAGAAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAAGGAAACTAGATGA............................................GACAGC-----------A............. 425
MAC.US.x.251_BK28 G-AAG...TCAGGCCTGTCAGAGGAAGAG...GTTAGAAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAGGGAAACTCGCTGA............................................GATAGC-----------A............. 424
MAC.US.x.EMBL_3 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.SL.92.SL92B .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.H9 .......................................................................................................................................................................... 0
SMM.US.x.PGM53 GTAAG...TCAGGCTTGTCAGGGGAAGAG...GT-A-GAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTTTTAAAAATGGCTGACAAGAAGGAAACGAGCTGA............................................GACAGC-----------A............. 351
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GTAAG...TCAGGCTTGTCAGAGGAAGAG...GT-A-GAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCATTTATAAAATGGCTGACAAGAGGGAAACAAGCTGA............................................GACAGC-----------A..CAAGGGACTTT 436
STM.US.x.STM .....................................GAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTTCTAAAGATGGCTGACAAGAAGGAAACAAGCTGA............................................GACAGC-----------A............. 98
SAB.SN.x.SAB1C --CCAGAGCAGGTGCCGTCAGCA.........CA-GGCTAACCACAAAACCACATCCTA..........................................TG.GAGTTGTCATGGTGATGACAT-AAGAAC----G..--TGAG-----------A............. 403
TAN.UG.x.TAN1 G--TTAAGGACATGCATGGTCTT.........GTTA-GAGGAAGTAGCCTAACCGCAGGCTTGCG........................GTTAAGCTAACTAGGCCGTTGCCTAGGAGATGACATAAAGAAG----G..-TCAGC-----------A............. 413
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 0
VER.KE.x.9063 -T-TTGAAGACATGCATGCAATA.........GTGA-GAGGAAGTAG...CTAACCGCAGGCTTG..............................TG.GTTAAGCCGTTGCCAGGGAGATGACAT-T--AAC----GAC-G.....----------A....AGGGACTTT 424
VER.KE.x.AGM155 ---TTACAGACTTATATTCAACA.........GTTGGTACAGGAAACTAGCCGACCACAGGCTTG..............................CG.GTTTCCTGGTTGCCTAGGAGATGACAT-AAGAAC----GAC.......----------A.GCACGGGACTTT 428
VER.KE.x.TYO1 ---TTACTGACATGCATGGGCTG.........GTGA-GAGGAAGTAGCCA..GACCGCAAGCCTG..............................CG.GTTAGAACATCACCATGGAGATGACAT-AA-AAC----GAC.......----------AGCGAAGGGACTTT 427
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 0
GRV.ET.x.GRI_677 TG-TTAAGGACATGCACGAACAT.............................................................................................GCAAAGCGC-A-T-TCA--ACTTTGCGGTT-----------..CCAGGGACTTT 375
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 0
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.GA.x.M14 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 -GCCTGCGAAGATACAAAATACT......GCT-TCGCTTTTGACTGCAAGAGGAAGTAGCCAAACCGCAAACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCCGGTTGCTAAGGCAACCGGGCTAGCGCATGCG-A-TGGCTTGCTG--GAGC-----------A............. 454
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 0
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 --CCTGAAGAGTTCAAGCATGTT............ACTAGTCTGCAGTGGGAGGTGTAGCTTAACCGCAAACCG.....CATCCTCTTGCATCGCCTAGGCAACGGGGCTAGCGCATGCGCGC................TAGAGT------------............. 427
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 0
SYK.KE.x.SYK173 G--TGCAGTTAGAGAGACAAACA..................GGAAAACCACAAGAGCTGCAGTCAGCACTTAGTAAGAACATCTCCTAGGAGACTCCATGGTGACAAGCTCGGCCCAGGGGA........................-----C-GGGC............. 309
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H1B.FR.83.HXB2 ........CTGGGGACT..TTCCAG.............GG.AGGCGTGG.CCTGGGCGGGACTGGGGAGTGGCGA.......GCCCT..CAGATCCTGCATATAAGCAGCTGCT...TTTTGCCTGTACT........................................ 453
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................................................................................................................................... 0
H102_AG.NG.x.IBNG .......................................................................................................................................................................... 0
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 .......................................................................................................................................................................... 0
H1B.US.90.WEAU160 ........---------..----G-.............--.-------A.T-----------A------------.......-----..-----G-------------------...-------------........................................ 453
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 0
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 ....................................................................................................................T-C-C--T------........................................ 14
H1O.BE.87.ANT70 CTGACACTGC-------..------...............TG--A-G-ACAGG------TT-G---AGTG-C........TAA----..----AG---------------C---..T-C.---T-----C........................................ 488
H1O.CM.91.MVP5180 CTGACACTGC-------..------.............C-TG--A-G-ATAAG------TT-G---AGTG-C........TAA----..-----G-------------------..T-C.C--T-----C........................................ 461
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 ...........------..-----A..............-GG--A-GCTCA..-------.ACA---C----TTTC......A----..----AG---------------C---..T-C-GCTTGTACG......................................... 129
CPZ.GA.88.GAB1 ...........------..----G-.............--AGA-GTG-TCGGGA------GT-----T-----TTT......-----..---.AG-------------------..T-C-GC-TGTACT......................................... 473
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 ......................................................................................................................................GCTCTTGCCTAATCTG.................... 16
CPZ.US.85.CPZUS CCAA.......-----G..----...............AAGG--GTG--T.-A------A.ACA---C----TTTT......A----..--A-GA-------A-------C---..C-C-GCTTGTACT......................................... 480
H2A.DE.x.BEN .........GAA--GGC..-GTA-C.............CAAG--A-G-AC.A----A--AG----T-G-GAA-.........-----CAT-CT-A---T---A-T-T-C-C---.TC--GCATTGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGA 592
H2A.GW.x.ALI .........GAA--GGC..-GTA-C.............CAGG--AAG-AC.A----A--AG----T-G-GAA-.........-----CAT-CTC.---T---A-T-T-C-C---.GC--GCATTGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 588
H2A.SN.x.ST .....................................................................................................................................AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 37
H2B.CI.x.EHO .........GAA--GGC..-GTA-C.............A-TG--A-G-AC.A----A--AG-A---AG-.AA-.........----ATCA---CT---T---A-T-T-C-C---.TTG-GCATTGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGG 595
H2B.GH.86.D205 .........AAA-AGGC..-GTA-C.............A.TG--A-GA-C.AA---A---GT---TTG-GAA-.........----ATTA-ATCT---T---A-T-T-C-C---.TC-CGCATTGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 598
H2G.CI.x.ABT96 .......................................................................................................................................................................... 0
H2U.FR.96.12034 .....................................................................GAA-.........-----CAA-TGAT---T---A-T-T-C-C---CTT-.GCATTGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 88

NF-κ-B-I TATA Box 5’ LTR U3 end 5’ LTR R repeat begin
TAR element start

+1 mRNA start site

MAC.US.x.239 .........CAA--GGA..-GTT-C.............--GGA-GTAC...TG---A--AG-C--TCG-GAA-.........----ACTTTCT-GA--T---A-TATCA----A.TT-CGCT-TGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 555
MAC.US.x.251_1A11 .........CAA--GG...-GTT-C.............--GGA-GTAC...TG---A--AG-C--TCG-GAA-.........A---ACTTTCT-GA--T---A-TATCA----A.TT--GCTATGTAGTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 554
MAC.US.x.251_BK28 .........CAA--GGA..-GTT-T...........................G---A--AG-C--TCG-GAA-.........A---ACTTTCT-GA--T---A-TATCA----A.TT-CGCT-TGTATTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 543
MAC.US.x.EMBL_3 .................................................................................................................................C...AGTCGCTCTGGC.AGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 37
SMM.SL.92.SL92B ......................................................................................................................................GTCGCTCTACGGAGAGGCTGCCAGATAGAGCCCCGA 36
SMM.US.x.H9 .................................................................................................................................C...AGTCACTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 38
SMM.US.x.PGM53 .........CAAA-GGGA.-GTT-T.............--GGA-GTACTG.GG-A-GAACT.G-TT-GACC...........----ACTT-TT-T---T---A-TA--A----A.TT-CGCT-TGTATTC...AGTCGCTCTGGGCAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 481
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CCA......CAA--GGC..-GT--T.............--GGA-GTACTG.GG-A-GA-CT.G-CT-GAAC...........----ACTT-TTCT---T---A-TA--A----A.TT-CGCT-TGTAGTC...AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 568
STM.US.x.STM .........CAA--GGC..-GTA-CA............--GGA-GTACT..GG-A-GA-CTGGT---GAAC...........-----TTT-CT-T---T---A-TA--A-C---.TA-AGCT-TGTATTC...AGTCACTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 228
SAB.SN.x.SAB1C ..............GGG..-GGAGA......................CTG..G-C-GTACT.G--A-T-GCTT.........----C..GT-C-G--CA---------------.TTGCGCCTG-AA-AC...AGTCTCTGCTTGGAG.G.CTGCCAGATTGAGCC.TGG 514
TAN.UG.x.TAN1 ........................................GG-TG---CGAGG-C-GTACTTG--A-T-GCTT..........---CT..CAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...AGTCTCTTACTAGGAGACCAGCTTGAGCCTGGGAGTT 528
VER.DE.x.AGM3 .................................................................................................................................C...AGTCTCTTACTAGGAGA.................... 18
VER.KE.x.9063 CCA...................................--GC--GCCAT..GG-C-GT.ACGG--A-T-GTTT.........TA--CT..CAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...AGTCTCTTACTAGGAGA.................... 522
VER.KE.x.AGM155 CCA...................................A-GC--GACAT..GG-C-GT.ACGG--A-T-GCTT.........TA--CT..CAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...AGTCTCTTACTAGGAGA.................... 526
VER.KE.x.TYO1 CCA...................................A-GC--GACAT..GG-C-GT.CCGG--A-T-GCTT.........TA--CT..CAGAA-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...AGTCTCTTACTAGGAGA.................... 525
COL.CM.x.CGU1 ......................................................................................................................................TGGAGTTCTGACTCTT.................... 16
GRV.ET.x.GRI_677 CCA.....-A-T--GTGG.A--GG..............A-GC--TACA-..GG-C-GT.ACTG--A-T-GCTT.........T---CT..CAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...AGTCTCTTACTAGGAG....ACCAGCTAGAGCC.TGG 503
MND_2.CM.98.CM16 .....................-GTCGGGTGGGGGAGTG-TC-AC-CAACCTGGCT--ATATAA-CA-CTC-CTTTGCGCTTGAAGTGAGTCTC---CTG-G-GGCTACCAGAT-.GAGCC--GG.TGTTCTCTGGTGAGTCTTGGAAGGAGTGCCTGCTTGTAGCCCTGG 147
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 ......................................................................................GGAGTCTCTACTACAGAGG...CTAAGGGTTG-A-CT---AG.CAGATCCCCTTAGAGCAAGGACCAGAGTCCT.......... 70
MND_2.GA.x.M14 ..................................................................................................G-G-GGCTACCAGAT-.GAGCC--GG-TGTTCTCTGGTGAGTCCTTGAAGGAGTGCCTGCTTGTAGCCCTGG 71
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 .....................................................................................................................................AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGG 37
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 ...GGACGGGC---GGAGG--T................................................................GCC--CT-G-------------------..C-CCGCTTGT-CGG...GAG.................................. 518
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 0
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 0
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 0
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 ....................................................GACAG--AGGG--A-GC-T...............ACC--CT-A-------------------.CT-CGCCTG-TCGGG...AGTCTCTGCTCAGAGG....CTAGGCGACGACCCT.. 520
SYK.KE.x.KE51 ................................................................................................................................-GA..AGTTGCAGCTAGCTCTCCTCAGCGGCCTGGGAGCCC. 39
SYK.KE.x.SYK173 ......GGGG-AA-G--..CA--CT.............-CTGC........................................................---A----C-A----.CTG-AGCTA-CCG-GG..AGTTGCAACTAGCTCTCTCCAGCGGCCTGGGAGCCCT 399
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H1B.FR.83.HXB2 ...............GGGTCTCTCTGGTTAGACCAGA.TCTGAGCCTGGGAG..CTCTCTGGCTA.ACTAGGG.AACCCACTGCTTA.......AGCCT....................................................................... 525
H101_AE.TH.90.CM240 ...............----------T----------G.--.-----C-----..-----------.G-A----.-------------A......-----....................................................................... 72
H102_AG.NG.x.IBNG .................................----.--------------..-----------.G-GGA--.-------------.......-----....................................................................... 54
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 .......................................................................................................................................................................... 0
H1B.US.90.WEAU160 ...............----------------------.--------------..-----------.G------.-------------.......-----....................................................................... 525
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .................................................---..---------CG.G------.-------------.......-----....................................................................... 39
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 ...............----------T-C-G-------.-TA-----------..-----------.G-AG--A.-C--ACTG.----.......-----....................................................................... 85
H1O.BE.87.ANT70 ...............-------GG-TAGAG------G.--------C-----..---C-----CT.CTAGCT-.-----G-------.......-CG--....................................................................... 560
H1O.CM.91.MVP5180 ...............------TAG-TAGAG------G.--------C-----..---C-----CT.CTAGCT-.-----G-------.......-CG--....................................................................... 533
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .................------.-CAC-G-------.--------C-----..-------C-AGTG...A--.-------------.......-----....................................................................... 67
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .................--------T-----------.-TA-----------..-----------GCA..A--.-------------.......-----....................................................................... 69
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .................--------T-----------T---------.----..-----------GCT.-A--.-------------A......-----....................................................................... 71
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .................--------T-----------T---------.----..-----------GCT.-A--.-------------.......-----....................................................................... 70
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .................--------T-G---------.--------------..-----------ACA.----.-------------.......-----....................................................................... 70
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 ...............T---------T---G-------.-TA-----------..-------..GCC-GC----.-------------................................................................................... 195
CPZ.GA.88.GAB1 ...............--------T-CAC-G-------.-T------------..------A.-C-GTGA--.-.-------------................................................................................... 539
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 ......................C-A-A-CT--G-CTGGGAGCTCT----T--TGGCTGG.....................................................................................CTAGAGACCGCTGCTTA......... 70
CPZ.US.85.CPZUS ...............--------TC-C-AGA.-----.-AA-----C-----..-----------GTG--..-.-------------................................................................................... 545
H2A.DE.x.BEN GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CTG-.A-----A.C-AGT---T--CCGGTA-TGG--AG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 694
H2A.GW.x.ALI GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGTG--T--CCGG-A-TGG--AG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 690
H2A.SN.x.ST GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGTG--T--CCGG-A-TGG--AG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 139
H2B.CI.x.EHO GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 697
H2B.GH.86.D205 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC------CC-GTGTTGG--AG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 700
H2G.CI.x.ABT96 .............................................---CT--.A-----A.C-AGCG--T--CCGGTG-TGG--AG-GY..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 62
H2U.FR.96.12034 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-G..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGT---T--CCGGTA-TGG--AG-GT..GACTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 191

TAR element end
MAC.US.x.239 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-GT..GACTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 658
MAC.US.x.251_1A11 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGT-TTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-GT..GACTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 657
MAC.US.x.251_BK28 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CC-GTG-TGG--AG-GT..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 646
MAC.US.x.EMBL_3 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CC-GTG-TGG.-AG-GT..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 139
SMM.SL.92.SL92B GAGGTTCTCT.GCAGCAC-TA.GTA---..--G-CTGGGTGTTCT--ACT-A.A-----AAC-AGC-AC---CC-TTG-TGG-TAG-C...GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 139
SMM.US.x.H9 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CTG-.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-GT..RGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 141
SMM.US.x.PGM53 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A--C.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-GC..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 584
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TGG--AG-GT..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 671
STM.US.x.STM GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGAGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CC-GTG-TGG-TAG-GT..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 331
SAB.SN.x.SAB1C GT.GTTCTCTGGTAA-TC-GAAC-A-C--.--G-CTGGGTGTTCG-----GAAGGCAAGC.CTA-G-GC-CTCTGGTGAGG-CT-GGTA..GACCCT-GCCTGGCGAC.TGGCCATTGCCAGTAGCAGAGACTCCG.....................CTTG..CT.T... 651
TAN.UG.x.TAN1 CGCTGGTGAGCCTAACCTGG---GGCCA-CC-GGG-TAAGA-CCT-...............................................................................................................CTTG..CT.T... 581
VER.DE.x.AGM3 ......................C-A-C--.--G-CTGGGTGTTCG----TTA.G-CTAAC.CTGGT.TGGCCA.CCAGGGG-AAGG-CT..C.................................................................CTTGG.CT.T... 89
VER.KE.x.9063 ......................C-A-C--.--G-CTGGGTGTTCG----TTA.G-CTAAC.CTGGT.TGGCCA.CCAGGGG-AAGG-CT..C.................................................................CTTGG.CT.T... 593
VER.KE.x.AGM155 ......................C-A-C--.--G-CTGGGTGTTCG----TTA.G-CTAAC.CTGGT.TGGCCA.CCAGGGG-AAGG-CT..C.................................................................CTTGG.CT.T... 597
VER.KE.x.TYO1 ......................C-A-C--.--G-CTGGGTGTTCG----TTA.G-CTAAC.CTGGT.TGGCCA.CCAGGGG-AAGG-CT..C.................................................................CTTGG.CT.T... 596
COL.CM.x.CGU1 ......................G-CT-GCT-CG-CTGAG-CCT-AG---CTTGC-AGCTA.T-AGCCT.T-CCTG-GT-TGA-TAGCTTG.....CTTGGTTGAAGGGCTTGAGGGACTC..CAGTCCCCTCGCGCTAAGGGTAGATAGGTG.....CTTTGCAT.T... 146
GRV.ET.x.GRI_677 GT.GTTCGCTGGTTA-CC-AA-C-G-T-GGCCA-C-..........................................GGGGTAAGGACTCCTTG--T-CATATAGCT.............................................................. 568
MND_2.CM.98.CM16 GTGGTTCGCAGGCCCCT-G--TGTA-C-CT-GG---CTCG-C--GTGTTCCTGAAGAGGCTCA-CGGGGGCTCCCTTG-TTG-TC-TGGTAGACCT-TAGCAGTCTCGG.......T.GGCCAAGAGGCTGTGGGATTGACTACCG...........CTTG..CT.T... 292
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...GAGTGACTGGGTCT-AGCAC--CA.CTCGGGGCTGATCACCT-GA--TAGTGGAA--CCT..TG--T-......................................................................................CTTG..CTAT... 143
MND_2.GA.x.M14 GCGGTTCGCAGGCCCCT-G--TGTA-C-CT-GGT--CTCG-C--GTGTTCT-GAAAG.G-CT-GCT-AGT-A-C-CT-TTGCTTGG..TTTTGGTAGACCTCTAGCAATCTC....TAGGCCAGGAGATTGTGGGTTAGACTACCG...........CTTG..CT.T... 217
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 GAGGTTCTCT.CCAGCAC-A..G-A---.---G-CTGGGTGTTC----CT--.A-----A.C-AGC---T--CCGGTG-TG---AG-GT..GGCTC-ACGCTTG.....................................................CTTG..CT.T... 140
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 .....TCCTT.GCTCT--GGA-CAGCAG-C-CT-CTGGGT.----ACACTG-.T-AGCTA.AGC-GT-AGCCCTGGGAGG--A-ACTTA..GCACC-ACCTGGGCCTGATCA..............GCCTAGGGAGC.TAAGGGCTCCTAG......CTTG..CT..... 649
GSN.CM.99.CN166 .......................................TGCTT-G-CTTT......CAC.AGCGGC--G--AGCC-TTGGA---AGGT..AAAGCGGCCTGGG..................AGCCCTTTGCTAGAAGACGGTAGAATTTCG.....CTTG..CT.T... 93
GSN.CM.99.CN71 .......................................TGCCT--GTCTC......CAC.AGCGGC--G--AGCC-TTGGA---AGGT..AGAGCGGCCTGGG..................AGCCCTTGCCTAGAGGACGGTAGATTCTCGG....CTTG..CT.T... 94
MON.CM.99.L1 .....................................AG-G-CT-G-CTCCA.CAG-GGC.CTGGG-GCCCTTGG-G-T-GGTAAAGCGGCCTGG-AGCCCTTG.....................CCTAGAGAGTTGGTGAAGCTGACCCCGGCTCGCTTG..CT.T... 104
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .......................................AGT-CTAGCTCC-.CAG-GGCCTG.GG-GCCCTCGG-A-T-GGTA-AGCGGCCTGG-AGCCCTTG.....................CCTAG...........GAGTACTGATTCTCGGCTTG..CT.T..T 92
MUS_1.CM.01.CM1239 ......................................CAGTTCTAGCTCC-.CAG-GGC.CTGGG-GCCCTCGG-A-T-GGTAAAGCGGCCTG--AGCCCTTG.....................CCTAG...........GAGAACTGGTTCTCGGCTTG..CT.T..T 93
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................TCTTCTG-CTCC-.CAG-GGC.CTGGGGGCCCTCAG-A-T-GGTAGAGCGGCCTG--AGCCCTTG.....................CCTAG.......GGGTTGAGACCCCGGCTCG.CTTG..CT.T... 94
MUS_2.CM.01.CM2500 ...................................-TC-TCTCCTG-CTCC-.CAG-GGC.CTGGG-GCCCTCGG-G-TGAGTAGAGCGGCCTGG-AGCCCTTG.....................CTCAG...........AAGGAATAGACCCCGGCTTG..CT.T... 95
DEN.CD.x.CD1 ........................G-AC-T-CTTGCGAGTCTCT--A-C-GCCTGGGAGCCCTG-G-GGCCTTAGC...-GC-GCCTGGGAGCCCT-TAAGGTATTG...............................CAACAAGTACCCAGACAAGCTTG..CTCG... 107
DEB.CM.99.CM40 ...CGGGAGTCGCGCCTTG-GAGTCCTGGT--GT---GCGGCCTGGGA-CCCTTG.---ACTGGGATAGCCT.AGCT---GC-GCCTGGGAGCCCTGAGCTGGGG..................................TAGGCACTCCTCGGCACGCTTG..CT.T... 125
DEB.CM.99.CM5 ...CGGGAGTCGCGCCTAG-GAGTCCTGGTAGGT---GCGGCCTGGGA-CCCTTGC--GCTAG-GACTACCT.AGCT---G--GCCTGGGAGCCCTGAGCTGGGG.................................TTAGGTACTCCTCGGCACGCTTG..CT.T... 127
TAL.CM.00.266 ................................................T-TCTG-AGAG---TC-C-GCGTCCTGGGAG--CTTGGCCACCGGT-AAGCGTCCTGGGAGACCTTGCCGGTAAACGCTCAGTAGACATCCCGCTGCTTGCTTCGCGAAGCGCTTTAAACAT 122
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 ......................GAGA-G-CTCA-CT.AGAGCT-G--T-TC-.CTC--GA-TGAGC---T-CTG-G-A-CTCA-CCGAG..CCTGAT-AGCTTG....................................GGGAGCTAGAGGCTC..CTTG..CT.T... 620
SYK.KE.x.KE51 TAGGAGAC..............................................TGG-AG.AGCGGC--G--AGCC-TTG-CAG-.....AAAAG--TAGTAAG..ACAAGGACTG.....ATCCACCTAGCCTCTACAATTCTCCGTTA.......CTTA..CT.T... 137
SYK.KE.x.SYK173 GAGAGAC...............................................TGG-AG.AGCGGC-CG--AGCC-TTG-CAG-......AAAG--TAGTGAG.GTCCGGGTTTG.....GCCGCCCGGTCTTCGGCAGCTCTCCGTTG.......CTTG..CT.T... 496
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H1B.FR.83.HXB2 .............................C.AATAAAGC..TTGCCTTG..AGT....GCTTCA.AGTA...GTGTGTGCCCGTCTG.TT.GT........GTGACTCT.GGTAACTAGAGATCCCTCAGACCCTTTTAGTCA.GTGTGG.................... 621
H101_AE.TH.90.CM240 .............................-.--------..--------..---....----A-.---G...---------------.-G.T-........AG------.-----------------------AC-C---A-T.-A--A..................... 167
H102_AG.NG.x.IBNG .............................-.--------..--------..---....------.----...---------------.A-T--........--------.-----------------------AC-C---A-T.----A..................... 150
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .......................................................................................................................................................................... 0
H1A1.UG.85.U455 ...................................----..--------..---....----G-.----...---------------.--AT-.........-------.-----------------------AC-A---A-T.----A..................... 90
H1B.US.90.WEAU160 .............................-.--------..--------..---....------.----...---------------.--.--........--------.-----------------------A---------.------.................... 621
H1C.ET.86.ETH2220 .......................................................................................................................................................................... 0
H1D.CD.84.84ZR085 .............................-.--------..--------..---....----T-.----...---------------.--TT.........--------.----------------------AGC-------C.-G----.................... 135
H1F1.BE.93.VI850 .......................................................................................................................................................................... 0
H1G.SE.93.SE6165 .......................................................................................................................................................................... 0
H1H.CF.90.056 .......................................................................................................................................................................... 0
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 .............................-.--------..--------..---....---AA-..--G...----------A--CA.--C-.........--A-----.----C------------------A-C-AGAC.T.-A---A.................... 179
H1O.BE.87.ANT70 .............................-.--------..--------..---GAGAAGCA..........--------T-A----.--CAACC............--.---GT----------------T-AC--AGAC.T.-AAGCAG................... 651
H1O.CM.91.MVP5180 .............................-.--------..--------..---GAGAAGCA..........--------T-A----.--CAACC............--.---GT----------------T-AC--AGAC.T.-AAGCAG................... 624
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .............................-.--------..--------..---....------.----...---------TA----.--CA.........--T-----.----T-----------------TAAAA--TAGTC.CAG...................... 161
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .............................-.--------..--------..---....----.-.----...----------A--CA.--C-.........--A-----.----T-----------------T.AA--CTA-TGAGTA...................... 162
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .............................-.--------..--------..---....---G--.----...----------A-TCA.C-TT.........--------.----T----------------A-...--GT-GTCTGCGC-G................... 166
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .............................-.--------..--------..---....-AC-T-.----...--------T-A--CA.--GT.........--------.----T----------------TA..AC-GTAGTCTGTGC-GCC................. 168
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .............................-.--------..--------..---....---G--.----...--------------A.--CA.........--------.----T----------------A-.A-C--TATTGA-AGA..................... 165
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.CM.98.CAM5 ....AG.........CCT...........-.--------..--------..---....-AC-TG.--C-...---------TA--CA.--CA.........--------.---------------------A....CA-T-AT.AA--A-.................... 292
CPZ.GA.88.GAB1 ....AG.........CCT...........-.--------..--------..---...GTA--TG.--C-...---------TA---A.--CA.........-AC-----.---------------------T....-A-A-T-.TA--CA.................... 637
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 0
CPZ.TZ.01.TAN1 ...ACGC......................TC-------..CC-----G...--A....-TG-T..-AC-...----------A-T-CA-ACCGCGT.....C--C-....CTGGGG---------------T.................................TTGTA 159
CPZ.US.85.CPZUS ....AG.........CCT...........-.--------..--------..---....----T-.----...---------TA--C..--CA.........--------.---------------------A....C-CT-A-.AA--A..................... 640
H2A.DE.x.BEN ..AAAG........ACCTCTT........-.--------..-.---A.-..TTAGAAGCAAGTT.-AGT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCATCTGAGT-AC.AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTCTCGCTTTGGGA 830
H2A.GW.x.ALI ..AAAG........ACCTCTT..........--------..-.---AAT...TAGAAGCAGGTT.-AAG...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCACCTG.AGTA--AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 825
H2A.SN.x.ST .AAAAG........ACCTCTT..........--------..-.---AGT...TAGAAGCAAGTT.-AGT...-----CT---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCATCTAAAGTA--AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 276
H2B.CI.x.EHO .AAAA.........CCCTCTT..........------A-..-.----.A..TTAGAAGCAAGAC.-AGT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGCTCC-CTAG.......AAACCCTGGT.C---TAGGACCCCTTCTGCTTTGGGA 826
H2B.GH.86.D205 .AAAA.........CCCTCTT..........------.-..-.---A.A..TTAGAAGCAAGT..-AGT...------T---A---.C-CCTAGTCGC.GCC--GTCAC..TCGGTGCTCC-CTGA......TAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTCTTGCTTTGGGA 827
H2G.CI.x.ABT96 ACAAAG........ACCTCTT..........--------..-GC-AAAT..TAGAAGTAAGCA-.GTGT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAC.CTCGGTGTTC-CGTAGC.....AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGRG 198
H2U.FR.96.12034 ..AAAA........CCCTCT.........-.--------..-.---AGT...TAGAAGCAAG-TA-.GT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGAG-TTC-C-TTAT-.....AACCCTGGTAC---TAGGACCCTTCTTGCTTTGGGA 323

Poly-A signal 5’ LTR R repeat end 5’ LTR U5 start
MAC.US.x.239 ..AAAG........CCCTCTT........-.--------..-.---A-T..TTAGAAGTAAG-T.-.GT...------T---A---.C-CCTAGCCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTCA--AATAAG...AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 793
MAC.US.x.251_1A11 ..AAAG........CCCTCTT........-.--------..-.---A-T..TTAGAAGTAAG-T.-.GT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC-G-AATAAG...AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 792
MAC.US.x.251_BK28 ..AAAG........ACCTCTT........-.--------..-.---A-T..TTAGAAGTAAG-C.-.GT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC-G-AATAAG...AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGAGA 781
MAC.US.x.EMBL_3 ..AAAG........ACCTCTT........-.-------..C-.---CATTT.TAGAAGTAAG-C.-.GT...----C-T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC..GGTAAT-AG.AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 275
SMM.SL.92.SL92B ..............GACTCT.........-.-------G.C-.--AACT...TAGAAGCAAGTC.-AG-...------T-T-A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGGGTCCCGGATAA-....GAG.CCCTGGTAC---CAGAACCCTCTCACTCTTGGGG 268
SMM.US.x.H9 .AAAAG........ACCTCTT........-.-------..C-.---AGT...TAGAAGTAAG-C.-.GT...------T---A---.C-CCTAGMCGCCGCC--GTCA-.CTCGGTACTC--A-ATAAG...AAGSCCCTGGT.C---TAGGACYCTTTCTGCTTTGGGA 276
SMM.US.x.PGM53 ..AAAG........ACCTCTT........-.--------..-.---GCT...TAGAAGTAAG.C.-AGT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-.CTCGGTACTC--A-ATAA--..AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGC 719
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..AAAG........ACCTCTT........-.--------..-.---A-T...TAGAAGTAAG--.-.GT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-.CTCGGTACTC--CA-A-A-AG.AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 807
STM.US.x.STM ..ATAT........ATCTCTT........-.--------..-.---AAT..TTAGAAGTAAG.C.-AGT...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC............AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGC 457
SAB.SN.x.SAB1C GCTT.GA.......TTGCCT.........-.-------T.C-------A..GT-TACAAG-AA-.GCA-...----------A-T-.A--CC-CAGGACAACCCT.....................................................GGTTACTAAGGA 742
TAN.UG.x.TAN1 .AGAA.........GGCTATTG.......-T-------...------GC..TTAAGAGT--ATC.T-AGCAA---CC.T-.AT-GC...GC-CCC.TTCCTC..-GGGAACCCTC.GTT-CTGG..................................GGTT...TCTTA 682
VER.DE.x.AGM3 AGAAAG.......................-T------T..C--CG--GC..-T-AGAGCT-CTC.T-AG...TCAA------TCA-.TGAC-CCTCACTCTTGA--GGG.TAA---.TTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCA 194
VER.KE.x.9063 GGAAAG.......................-T------A-.T------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AG...TCAA------TCA-.TGAC-CCTCACTC..AAG-AGG.--A-C-GTTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCT 698
VER.KE.x.AGM155 AGAAAG.......................-T------...C------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AG...TCAA------TCA-.TAAT-CCTCACTC..-TGAA-G.--AG-AGTTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCA 700
VER.KE.x.TYO1 AGAAAG.......................-T------.-..------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AG...TCAA---T--TCA-.TGAC-CCTCACTCTC-TGAA-G.--A-T-.TTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCT 700
COL.CM.x.CGU1 .............AT.AAGAG........-.-------T.GA-TTTGAA..GC-TCAA--AG-G.TT-G...AGTAC-AGTTTCAC-TCCGCCTTCTC....................................-GCCCT....C....AGAGCGGGGCCTTTTTGCTG. 241
GRV.ET.x.GRI_677 .............................-.------C-...---TCGCT.TAGTCGCTA-ATTGGAGTCAA---CTCATT...............GCTGC-CCGAG-CTCTAG-GGT--ACCT-TCTTACTG.........................GGTT..CTCCTG 662
MND_2.CM.98.CM16 .GCTTT.......TAAGTGCT........-.------AG.C--A--CAAGTTAAGAA.AAGCA-.GTG-...----ACT-G-C-A-.T--GTCTTTGGT.............AG-AACTCT.GGTTA-T-G.AGA-CCCTCAGATC-GT-GCAGAGATTTGATATCTAGT 423
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 0
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 0
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...............TGTCTT........-.-------TAAC-TAGAA...TTAGAGCAAG-G-.GTA-...----TAT--AT-G--CGCCTCTCTTCT........................................AAACCTGT--TGTTCTCATTTAGAGAACAGA 242
MND_2.GA.x.M14 ..GCT.......ATTGATGCT........-.-------G.C--A---GA..TTAGAA.TAGCA-.GTA-...----ACT-GTCCA-.T--GTCCTTGAT.............AG-AACTCT.GGTTA-T-G.AGA-CCCTCAGATC-GT-GCAGAGATTTGATATCTAGT 345
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 0
MNE.US.x.MNE027 ..AAAG........ACCTCTT........-.--------..-.---A-T...TAGAAGTAAG-C.-.GC...------T---A---.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC..AATAAT-AG.AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA 274
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 .ACTTTAAA...G....CCTT........-.------AA.G----TCAT..T--TAGAAAG-AC.-AGC...TA----CT-ATAG-.AG-CTCTTTCTCCTTC-C-CTG.-T-C-G-GATCTCT-ACT---GAGA--GGAG-C.T---...................... 770
GSN.CM.99.CN166 GCCTAAGGCT...TATGACT...........------..CT-CCAAAG-..-TAA.CGAG-CTGCTC-C....AT-CATTGG-.TC-AGGTCGGGCTTG....................................................................AGT 171
GSN.CM.99.CN71 GCCCTAGGGC...TTTAGTGGCT......-.-------.CT-C-AAAG-..TACAGCAAG-CTGCTC-C....AT-CATTGG---G-GA-C-GGCTTGG....................................................................AGT 179
MON.CM.99.L1 .....TAGTA...AGGCCTTACAGCC...-.-------....................................................................-GCTT-A--GAGACTTG-GAGTCTG----CA-CTGTG.CG-ATCAGGAGCGGGCTTGAGCCGGG 193
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 GCTTCGAAGC...TTATTG.AAGCCCA..-.------.G..........................................................................TTG----AC-AAGG--AGT-TGC-CCTATT.CAT-CACACTGAGAGCCTATCTCAGC 179
MUS_1.CM.01.CM1239 GCTTCGAAGC...TTATTG..AGCCCA..-.-------TAG-A-AACC.AAG-CAAGTCT..........................................................................GC-CCTGTT.TAT-CACACTGAGAGCCTACCCCGGC 179
MUS_2.CM.01.CM1246 GCAGAAA...GGCTTTTACATAGCC....-.-------TCC---AAAC.AACC-GCGA-TC-A...............----TCA-.C-GT--GGCGTCTAAGAGTAGAC---TG-CG-CACAG--CG-.....................ACCTCGCGGG.......... 208
MUS_2.CM.01.CM2500 GCTTACTTCAGGCTTTATC..AGCC....-.-------.CT---AAC-.AACT-GCGA-TC-A...............----TCA-.CA-T-GCGGCGC....CTAGAAGT--.....................................ACC................. 182
DEN.CD.x.CD1 ...TGCTGCTTTTGATGACCATA........-------..TCA-TTAA..................C-GGCATCT---CTTT-CTCCTCATTAGTGGGTTCC................................................AGGAGGTTCGGGTTGTGAGC 198
DEB.CM.99.CM40 ...GCTACGCTTCTATAGCCCAG........-------..TG--GTAA..................C-GCAA------CTG-CCTCATCATTGACTCCAGG-...................................................AATTCGGGTCGAGCGGG 213
DEB.CM.99.CM5 ...GCTGCATTTT.ATTGCCCAG........-------..TG--GTAA..................C-GCAA------CTG-CCTCATCATTGACTCCAGG-...................................................GTCGGGAGCTCAAGCGG 214
TAL.CM.00.266 AGCCCAATAAAGTGTGTTCAAAGAGCAGCAGTG-GTGCAGCCCAT--GTTGGAGCCGC-GCGGGTGC-GGTCCC-C-CC-T--GG-CGAGG-AACTTGGTG-GTGAAGAAAT-T--CCACC-G-TGG-GCC-GAACAGG-A-TT-A-AACACCCAGGTTCTCTGTCCTGA 292
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 TGCAGTACA...AG...CCTT........-.-------..CC------A..GT-TTACTGCAAG.CAA......----T-----G-TC-C.TCTTTCTCCTTCT....A.AACCCTGTTC-............AC-GCTC-T-.ACTA--GAGCAATTACTGGCCGCCTA 745
SYK.KE.x.KE51 TACTACGCG..CTGATCAGCC........-.-------T.G-GTTAACT..-CAAGTAA-GAGT...GC...TCTCA-CTGTTCTGCCGGC--CTCCCAGAAG.--G-AC--G--AC..................................................... 233
SYK.KE.x.SYK173 TGCTTACGCT..GATCAGCCCA.........-------T.G-G-TAAAC..GCAAGTAA-G--T.GC-C...TCA-C--TT-TG---GG-CACCTCCCGAA-GTG---A.--G-G-GC-................................................... 596
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H1B.FR.83.HXB2 ..............AAAA.TCTCTAGCAG....TGGCGCCCGAACAGGG..ACCTGA................................................................................................................. 657
H101_AE.TH.90.CM240 ..............----.------C---....----------------.C--TC--................................................................................................................. 204
H102_AG.NG.x.IBNG ..............----.----------....---------------A...-T---................................................................................................................. 185
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 .....................................................T---................................................................................................................. 4
H1A1.UG.85.U455 ..............----.----------....----------------..--TC--................................................................................................................. 126
H1B.US.90.WEAU160 ..............----.----------....----------------..---C--................................................................................................................. 657
H1C.ET.86.ETH2220 ...............---.----------....----------------.G------................................................................................................................. 36
H1D.CD.84.84ZR085 ..............----.----------....----------------..------................................................................................................................. 171
H1F1.BE.93.VI850 ...............................................--..--T---................................................................................................................. 8
H1G.SE.93.SE6165 .........GGCTT.---.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 40
H1H.CF.90.056 .....................................................T---................................................................................................................. 4
H1J.SE.93.SE7887 .......................................................................................................................................................................... 0
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 215
H1O.BE.87.ANT70 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 687
H1O.CM.91.MVP5180 ..............----.----------....----------------..-.-GCG................................................................................................................. 659
CPZ.CD.90.ANT ..............................................---..--T---................................................................................................................. 9
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ............G.----.----------....----------------..------................................................................................................................. 198
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 198
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 202
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 204
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ..............----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 201
CPZ.CM.98.CAM3 .........................----....----------------..--T---................................................................................................................. 26
CPZ.CM.98.CAM5 ..........GTG.----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 331
CPZ.GA.88.GAB1 .........AGG..----.----------....----------------..------................................................................................................................. 676
CPZ.GA.88.GAB2 .....................................................T---................................................................................................................. 4
CPZ.TZ.01.TAN1 ..GTGGCTAAGTA.----.------C---....----------------..--T---................................................................................................................. 206
CPZ.US.85.CPZUS .........GGTG.----.----------....----------------..--T---................................................................................................................. 680
H2A.DE.x.BEN ..ATCCAAGGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 880
H2A.GW.x.ALI ..AACGGAGGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 875
H2A.SN.x.ST ..AACCAAGGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 326
H2B.CI.x.EHO ..AACCAAGGCAGG----.--C-------A..T----------------..------................................................................................................................. 876
H2B.GH.86.D205 ..AACCGAAGCGGG----.--C-------A..T----------------..-----G................................................................................................................. 877
H2G.CI.x.ABT96 ..AACCAGAGCGGG----.--C-------A..T----------------..--T---................................................................................................................. 248
H2U.FR.96.12034 ..AACCAGAGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 373

5’ LTR U5 end Lys tRNA primer binding site
MAC.US.x.239 ..AACCGAAGCAGG----.--C-------A..T-------T--------..--T---................................................................................................................. 843
MAC.US.x.251_1A11 ..AACCGAAGCAGG----.--C-------A..T----------------..--T---................................................................................................................. 842
MAC.US.x.251_BK28 ..AACCGAAGCAGG----.--C-------A..T---------------...--T---................................................................................................................. 830
MAC.US.x.EMBL_3 AAC..CGAAGCAGG----.--C-------TGAT---------------...--T---.....................................................................................................AGGAGAGTGAGA 338
SMM.SL.92.SL92B GCAACTCCTGAGTG----A-----G----T..T----------------..--T---................................................................................................................. 321
SMM.US.x.H9 AAC..CGAGGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 326
SMM.US.x.PGM53 ..AACCGAGGCAGG----.--C-------A..T----------------..--T---................................................................................................................. 769
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..AACCGAGGCAGG----.--C-------G..T----------------..--T---................................................................................................................. 857
STM.US.x.STM ..TACTGAGGCAGA----.--C-------A..T----------------..--T---................................................................................................................. 507
SAB.SN.x.SAB1C ..TCCCTGATAGAA----.--CT------....----------------..--T---......................................................................................................CTAAAGACGTC 801
TAN.UG.x.TAN1 ..T..CCAGGCTGAG---.----C-----....----------------..--T---................................................................................................................. 728
VER.DE.x.AGM3 ...ACCCAGGCGAG-G--.A---C-----....----------------..--T---................................................................................................................. 241
VER.KE.x.9063 ..GACCCAGGCGGG-G--.A---C-----....----------------..--T---................................................................................................................. 746
VER.KE.x.AGM155 ..AACCCAGGCGAG-G--.A---C----.....----------------..--T-................................................................................................................... 745
VER.KE.x.TYO1 ..GACCCAGGCGAG-G--.A---C-----....----------------..--T---................................................................................................................. 748
COL.CM.x.CGU1 .....TCCGGGAAGG---.GGC--T----....---------G------..--T---........AAGAGGTCCCTGAGGGTCGCGGAAGAAGAAGAGGAGACTGATCGCCTCCTCAGAAGAGAGGTAAGTCGAAAAAGGGGACTTACGGGTGGAGTCAAGGAGGACTCT 391
GRV.ET.x.GRI_677 ..TACCCAGGTGGG-G--ACTC-.-----....----------------..--T---................................................................................................................. 710
MND_2.CM.98.CM16 GGC..AGTAGAGAA----.--C-C-----....----------------..--T---................................................CAAGGGTTCGAGTCATTCCAACCTGTAAGGGACGAAGGCGGCAGCCAGCCGGACCGACCCACCCG 536
DRL.x.x.FAO .................................----------------..--T---..........................................AGACAGTCGACCCCACCTGTGAGGGACGAA.GGCGGCAGCCATCCGGACCGACCCACCCGGAAAAGAGAGT 92
RCM.GA.x.GAB1 .................................----------------..--T---................................................................................................................. 22
RCM.NG.x.NG411 .................................----------------..--T---................................................................................................................. 22
MND_1.GA.x.MNDGB1 AGGACTTCTAGTTA-CCCTAGAAGCCTTTCAG.-------------.--..--T---................................................................................................................. 295
MND_2.GA.x.M14 GAG..AGTAGAGAA----.----C-----....----------------..--T---....................................CAAGGGTTCGAGTCGCTCCGACCTGTAAGGGACAAGCGGCGGCAGCCGGTCGGACAGACCCACCCGACGAAGAGAGT 470
MND_2.x.x.5440 .................................----------------..--T---....................................CAAGGGTTCAGGTCGCACCCACCTGTAAGGGACGAGCGGCGGCAGC.AGTCGGACAGACCCACCCGGCG.AAAGAGT 97
MNE.US.x.MNE027 ..AACCGAAGCAGG----.--C-------A..T----------------..--T---................................................................................................................. 324
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 .......GATCCGGG-C-.GGG--TC---....----------------..--T---...................................................AGGAGAAGAGGCGCTGGCAAGAACCTCTGGAGGGAGGAAAAGCGCGCAG........AAGAG 867
GSN.CM.99.CN166 CCG..GGTGGACACC-G-.--CA-C----....----------------..--T---....................................................................................AACAGCCCAGGACTTCAAGCCCGAAGGCG 248
GSN.CM.99.CN71 CGC..GGTGGATACC-G-.--CA-C----....----------------..G-T---...................................................................................AGCATCCCAGTGACTTCAAGCTCGCAGGCG 257
MON.CM.99.L1 GAG..GGGACAGCAG-C-.G-C--TCTCCA..G----------------..--T---................................................................................................................. 243
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 GTG..GTGTGAGTCTGG-.AACACCT-GCA..G----------------..--T---................................................................................................TTAAGCCCGCGAGGAGG 246
MUS_1.CM.01.CM1239 GTG..GTGTGGTTCC-G-.AACACCT-GCA..G----------------..--T---..............................................................................................TTAGCCCGCGAGGGGGTAG 248
MUS_2.CM.01.CM1246 ..........GGGA--T-.----CTC---....----------------..G-T---.........................................CTACATATCAACCCGTTCGGAGGTTCGCGGCCGGCAGTCAACAGGCGGTGGAGCAGTCCCAGAAGGCTCCAT 320
MUS_2.CM.01.CM2500 ......GATCCAGGGCT-.CA-ACCT-CCA..G----------------..--T---.................................................................CGAACGTCAGGTAGGATCGGTGAGCAGGCAGTAGAGCCTCCCAGGGAC 276
DEN.CD.x.CD1 CTTACGCAGGGTGA----.C-C--C----....----------------..--T---...................................................................................AAGAGAGTCCTGAAACAGGGACTTGAGTAC 278
DEB.CM.99.CM40 CTAGGCTCAAG.CG-G-G.GTC-------...T----------------..--T---...........................................................................................................GCTACC 269
DEB.CM.99.CM5 CTAGGCTCTGGGCAGG-G.AAC-------...T----------------..--T---.........................................................................................................AGCATCCC 273
TAL.CM.00.266 GGGCCAAGCGGCTTCGGGGA-CGCG-GTTTTGGGTC-CAAA---G--A-AG-AACTCCGAGGGGTCGTGAGAGGACGACAGTTCCGGAGTCGAGCCCCGGATCGGCGAAGACGACGCGCGTCGCAAAGTGAAAGTAAGGTAAGGAGCCGATCGGTCACCCCGGGCGAGTA 462
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 0
SUN.GA.98.L14 ..GTGATCCGGGGCTG-C.GGC.------....----------------..--A---...........................................GGGAGAGAGAGTGACGAAGAGACGTGGAGTGAAACCTTCAGAAGAAGTGAGCAGCTGCTGAGAAGAAGGA 862
SYK.KE.x.KE51 ...................G-G-CTT---....----------------..--T---................................................................................................................. 265
SYK.KE.x.SYK173 ......................-CTT---....-------.--------..--T---................................................................................................................. 624
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H1B.FR.83.HXB2 ....................................................................AAGCGAAAGGGAAACCAGAGGAGCTCTCTCGACGCAGGACTCGGCTTGCTGAAGCGCGCACGGCAAGAGGCGAGGGGCGGCGACTGGTGAGTACGCCAAAAA 759
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................AAGCGAAAGTTAATAGGG-CT------C----GTTCCA---AAG-TCTCT--AC-C-GGACT-GGCT--CT-A-GTGCACA--GC-A-A-GC-A-A-CG-CGACTG-T-AGTA-GCC--- 324
H102_AG.NG.x.IBNG ........................................................CGGTAATAGGGACTCGA--GC-A--GTTCC--AGAAGA----TCGA-GCA-GGACT-GGCT--CT-A-GTGCGCA--GC-A-A-GC-A-A-CG-CGACTG-T-AGTA-GCC--- 299
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................................................................................................................................................................... 0
H104_cpx.CY.94.CY032 ......AAGTGAAAGTTAATAGGACTCGAAAGCGAAAGTT.........CCAGA....GAAGT....TCTCTCG-C-C..-GGACTC--CTTG--GAG-TGCACAC-GCAA-AGGCGA--GCG---ACT--TG--TACGCCAAATTTTTTGACTAGCG-AGGCTAG--GG 149
H1A1.UG.85.U455 ......................................................................AA-CG-AA-TTC-AGAGAAGTTCTCTCGACGCAG-ACTCG-CT-GCTGAGGTGCACACA-CA-GAG-CGAGA-C-GC-ACTGGT-A-TACG-CTA---TT 226
H1B.US.90.WEAU160 .....................................................................-AGCG--A--G--A-CAGA-GAGCTCTCTCGACGCA-GACTC-GC-TGCTG-AGCGCGCAC-GC-AGA-GCGA---GC-GCGACT-GTGAGTACG-CG--- 758
H1C.ET.86.ETH2220 ...................................................................A-GCGA--GT-AG-C-AGAG-AGATCTCTCGACGCAG-ACTCG-CT-GCTGA-GTGCACTCG-CA-GAG-CGAGA-C-GC-ACTGGT-A-TACG-CAATTTTT 139
H1D.CD.84.84ZR085 .................................................................AAGCGAAAGT--AACC-GAG---ATCTCTCGA--CA-G-CTCGG-TTGC--AAAGC----T-GGCAAG--GC-A-G--CAGC-ACTGGT-A-TACG-TGA---TT 276
H1F1.BE.93.VI850 ................................................................AGCG--AGT-G-ACC-G-GA---TCTCTCGA-G--GG-ACTCGGCTT---GAAGTGCAACACGG-AAG-G-C-AGAGC--CGACT-GTGA--AC-CCGAATTTTTT 114
H1G.SE.93.SE6165 ................................................AAGCGAAAGTTAACAGGGACTC-AA-GC-AA-GTT-CAGA--AG-TCTCTCGACGCA-GACTC-GC-TGCTG--GTGCACACAGC-AGA-GCGA-A-------------------------T 162
H1H.CF.90.056 ....................................................................T--T-----TA---------A--A------------------------------T--A---A------------A-CG-CGACTG-TGAGTACGC-ATTTTG 106
H1J.SE.93.SE7887 ........................................................................................TTCTCTCGA--CA-G-CTCGG-TTGC--AA-TGCACACGG-AAG-G-C-AG-G-C----A-TGG--AGT-CGC-AAA--T-T 82
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 0
H1N.CM.95.YBF30 .............................AAACGAAAGTAGAA......CCGGA....GGCTGAA..TCTCTCG-C-C..-GGACTC--CT-GT-G..-TGCACAC-GCGA-AGGCGA-GC-GCG-A-GT-TG--TACGC-A....TTTTGACT-GCG--GGC-AG---G 336
H1O.BE.87.ANT70 ..........................AGTGAAAGTGAAACCAGGGAAGAAAACCTCCGACGCAACGGGCTCG-CTTA-CGG-GTGC-CCC---AAGAG-CGAG----ACTCA-AGAGG-TGAGTAA....................TTTTG.CT-GCG--GGC-AG-CCT 810
H1O.CM.91.MVP5180 ........................AAAGTGAAAGTGGAACCAGGGAAGAAAACCTCCGACGCAACGGGCTCG-CTTA-CGG-GTGC-CCT---AAGAG-CGAG----ACTCA-AA-AG-GT-A-TAA-...................TTTG.CT-GCG--GGC-AG-CCT 785
CPZ.CD.90.ANT ........................................................GGAGCTACAGAA-CCT-TG-C-CC-GGACTC--TCTG--GCA-CGCGC-T-GCA-AAGGCGA-GC-GAA-GGT-AGT-CCTT-ATTTT-TTTT.G.-T-CT---GA--A-TCCT 121
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .............................AAGCGAAAGTAAGA......CCGGA....GGCTGAA..TCTC-CG-C-CA.CGGACTC--CTTGT-G.A-TGCACAC-ACAA-AGGCGA-G..--GCG--T-GTGAGTA--CAA..TTTTTG.CTAGCG--GGCTAG-CCT 320
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .............................AAGTGAAAGTAAC........CGGA....GGCTGAA..TCCCTCGGC-C..-GGACTC--CT-GT-G.A-TGCACAC-GCGA-AGGCGA-G..--GCGGAAAGGT---TACGCAA..TTTTGACT-GCG--GGC-AGG-G- 318
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .............................AAACGAAAGTAAA........CTGG....AGCAGT...TCTCTCG-C-C-.GGGACTC--CTTG--GAA-TGCACACGGCAA-AGGCGA-GG-A-GCG--T-GTGAGTA--CCTAA-TTTTGACTAGCG---G--T-G--G 327
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .............................AAACGAAAGTAAGA......CCAGA....GAAGT....TCTCTCG-C-C..-GGACTC--CTTG--GAA-TGCACACGGCAA-AGGCGA-GG-A-GCG--T-GTGAGTA--CCTAATTTTTGACTAGCGCGGT-G-T-G-- 329
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ...................................AAGTGAAAGTAAAACCGGA....GGCTGAA..TCTCTCG-C-CA.CGGACTC--CTTG--G.A-TGCAC-C-GCAA-AGGCGA-GC-GCGA-T-AAGTG-T-AGT-C-CAATTTTG.CTAGCG--GGCTAG-CCT 327
CPZ.CM.98.CAM3 ..................................AAGTTGAAAGTGGAACCAGA....GGCTGAC..TCTT-CG-C-CACGGGACTC--CTTG--G.A-TGCACAC-GCGA-AGGCGA-GC-AA-T-CA-AGGT---......T-TTTTTG.CCAGCG--GGCTGG-CCT 148
CPZ.CM.98.CAM5 ...................................AAGTGAAAGAAGAACCAGA....GGCTGAC..TCTT-CG-C-CA.CGGACTC--CTTA--G.A-TGCAC-C-G-AA-AGGCGA-GC-ACTC-TGA-GTGAGTATTTA...TTTTTG.CCAGCG--GGCTGG-CCT 454
CPZ.GA.88.GAB1 ....................................AGTGAAAGTAA..CCGGA....GGCTGAA..TCTC-CG-C-CA.CGGACTC--CTTG--G.A-TGCACAC-GCAA-AGGCGA-GC-GCGA-TG-TG-GT-C--A-....TTTTTG.CTAGCG--GGCTAG-CCT 795
CPZ.GA.88.GAB2 ...................................AAGTGAAAGCAAAACCGGAGGAAGGCTGAC..TCTC-CG-C-C-.CGGACTC-ACTTG--G-A-TGCACAACAG--AGAG--GAGGCG-TA-GGT-AGTACA.....TTTTCTTTG.CTAGC---GGCTAG-CCT 130
CPZ.TZ.01.TAN1 ......................................................GAAGCAGGGAACGCGGC-CCTG-ACGC-GG-CTC-GCT-G-GA-AG----ATCACAA-AGGCGA-GC-GA-T-CG-TGGT---TAC-AATTTT-TTGTC----G-C-AC--T-G-G 322
CPZ.US.85.CPZUS .............................AAACGAAAGTACAA......CCAGA....GGCTGAA..ACTT-CG-C-C..GGGACTC--CT-G--G.A-TGCACAC-GCGA-AGGCGA-GC-AA-T-CA-AGGT---TAC-.....TTTTG.CCAGC---GGCTGG-CCT 800
H2A.DE.x.BEN .AGAGGACTGAGAA.GCCCTGGAACTCGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCT-GAA--GC-C-GG-CGAG-TAC-..A-AGGC.GGC-TGTGGAGCG-G-GT-A------.CCTCC-G-TGA...A-GT-AGTAC-T-C-CC 1041
H2A.GW.x.ALI .AGAAGACTGAGAA.GTCTAGGAACACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCT-GAA--GC-CAGG-CAAG-TAC-..A-AGGCCGGC-TGTGGAGCG-G-GT-.------.CCTCC-G-TGA...A-GT-AGTAC-T-C-CC 1036
H2A.SN.x.ST .AGAAGACTGAGAA.GCCTTGGAACACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCT-GAA-AGC-CAGG-CGAG-TAC-..A-GGGC.GGC-TGTGGAGCG-G-GT-A------.CCTCC-G-TGA...A-GT-AGTGC-T-C-CC 487
H2B.CI.x.EHO .GGAAGAGTGAGAG.TCTTCGGGACACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAATCAACCACGACG-A-TGCTCCTGTAA-A-C-CAGG-C..G-TAC-....AGGC.AGC-TGAGGAGCG-G-G-AG------..CTCC-G-AGT-AAA-GT-AGTACT-C---. 1034
H2B.GH.86.D205 ..GAAGAGTGAGAGTCTTCAAGAGCACAGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAATCAACCACGACG-A--GCTCCTGTAA-AGC-CAGG-C..G-TAC-....AGGC.AGC-TGAGGAGCG-G-G-AG------..CTCC-G-AGT..AA-GT-AGTACT-C---. 1033
H2G.CI.x.ABT96 .GAAGGAGTGAGAGTCCTTTG.AACACGGCAGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGATCCAACCACGACG-A-TGTTCCT-GAA--GC-C-GGTC..G-TAC-....AGAC.AGC-TGAGGAACG-G-GT-.------.CCTCC-G-TGCG-.A-GT-AGTGC....-CC 402
H2U.FR.96.12034 ....AGAGTGAGAGTCTTCTGAAACTCGGCTGAGTGAGGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCTGTAA--GC-CAGG--..G-TAC-....AAGC.AGC-TGAGGAGCG-G-GT-..-----.TCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGC....--C 522
MAC.US.x.239 .AGGAGAGTGAGAGA.CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGACG-A-TGCTCCT-TAA--GC-C-GGTC..G-TAC-....AGAC.GGC-TGAGGAGCG-G-GA-G------.CCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGCAAC-C-- 1000
MAC.US.x.251_1A11 .AGGAGAGTGAGAGA.CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGACG-A-TGCTCCT-TAA--GC-C-GGTC..G-TAC-....AGAC.GGC-TGAGGAGCG-G-GA-G------.CCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGCAAC-C-- 999
MAC.US.x.251_BK28 .AGGAGAGTGAGAGA.CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGACG-A-TGCTCCT-TAA--GC-C-GGTC..G-TAC-....AGAC.GGC-TGAGGAGCG-G-GA-G-G----.CCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGCAAC-C-- 987
MAC.US.x.EMBL_3 AGAACTCCTGAGTACGGCCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGACGGAGTGCTCCT-TAA-GGC-C-GGT-G-TACCAGA-GGCGTGA-G--CGGGA-AGGA-GA-GCCTC--GTT-CAGGT-A-T-CAACA-AAAA-AGAAAT--CTGT-TTGTT- 508
SMM.SL.92.SL92B ............................AGACGGACTCGGC.TGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGG--T-A-CC-C--CGGAGTTT--C-CGGTG-C-GTGG-CTGAGC-GGA-TAC-G-TAA-AGA---CT-T--GACA-TAA--TCCAAAAG-T--GAATATCCT- 462
SMM.US.x.H9 .......AGGAGAGTGAGAGCTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGCAAGGGCGGCAGGAACAAACC-C-ACGG--T-CTC-T-T-AAG--G-GGG-CGGTACCAGGCG-CG-GAGGAGC-G-A-TCG-AG-G-CCT-CG-TT--A-GT-AGT-CA-CA-AAGAGTC-T 489
SMM.US.x.PGM53 .AGGAGAGTGAGAG..CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCT-TAA--GC-C-GG-C..G-TAC-....AGGC.GGC-TGAGGAGCG-G-GTCGG-----.CCTCC-GTTGC...--GT-AGTGCAAC--G- 925
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..AGGAGGTGAGAG..CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A--GCTCCT-GAA--GC-C-GG-C..G-TAC-....AGGC.GGC-TGAGGAGCA-GGA-T-GGAGA-GCCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGCAAC---- 1013
STM.US.x.STM .AGGAGAGTGAGAGA.CTCCTGAGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACG-A-TGCTCCTGTAA--GC-C-GG-........G....AAGC.GGC-TGAGGAGCG-G-G-CG-----A..CTCC-GTTGC...AAGTGAGTGCAAC--GT 657
SAB.SN.x.SAB1C CCGGCCGCAGAGTAGACCAGCCTGAGGACTCCTTTGACTGAGTAAGACCGGACGGAAGAAAGGCGGACCGTGCCGGA-TGC-GGTA--AG--G-CTG--GAC-C-AGACACC--C-GGCTGTGTGTGTGT....---AA---A--AAAAAGAGAAGTCAG--AGGGCTG- 967
TAN.UG.x.TAN1 ..........................GTCAGAAAGACTTCACTGAAGGGGAGGAAGGGCATCACCAGTCGAGTTCCCC-G-CG-G-TAAGT-GGGACGCGG-G---CGAA-AGGAT-C-CCAG-AAA-AA-T-CTGCCA-G-A---A-G-GTG-TGC--GTA-ATCT-GG 872
VER.DE.x.AGM3 ...........CTTGAGTGAAGGCACGTACAGCTGAGAAGACGTCGGACGCGAAGGAAGGCGCGGGGTGC-ACGTGACC--GAAG-GCTT-G-GAG-A-G-TTCTCGAGT-C-GG-AAA----T--AG-CTAGTT--AG--CTA-GAAG-G-C-TA-CCATAA-T-CTCT 400
VER.KE.x.9063 GGTCCGAGGACTTGAGTGAAGGCACGTACAGCTGAGAAGACGTCGGACGCGTAGGAACCGCGGGGTGCG-CGTG-CC..--GAAG-GCTT-G-GAG-G-G-TTCTCGAGT-C-G.AAA-----T--AG-CTAGTT--AG--CTA-GAAG-G-C.TA-CCATAA-T-CTCT 912
VER.KE.x.AGM155 .............GAGTGAAGGCACGTACAGCTGAGAAGACGTCGGACGCGAAGGAACCGCGGGGTGCG-CGTG-CC..G-GAAG-GCTC-G-GAG-A-G-TTCTCGAGT-C-GG-AAA----T--AG-CTAGTT--AG--CTA-GAAG-G-C-TA-CCGTAA-T-CTCT 900
VER.KE.x.TYO1 .........GTGAGAGTGTAGGCACGTACAGCTGAGAAGGCGTCGGACGCGAAGGAAGCGCGGGGTGCG-CGCG-CCAAG--GG---CTT-G-GAG-A-G-TTCTCGAGT-C-GG-AAA----T--AG-CTAGTT--AG--CTA-GA-A-G-C-TA-CCGTAA-T-CTCT 909
COL.CM.x.CGU1 ACGGTCTGCGCAAAAGTGAAAGTAAAAGTGCGCGCTCGTCGCGCAGTCAGGAAGTGGCAGACGAGAGAGCA-AG-GA--G-GTGCTC-CCAGAGAAGGAGAAG--CT-ATTAGGA-G-CTTCA-GCAGG-AGT--C-C-CCT----A-GTCGA--G-G-CCT--A-GTGG 561
GRV.ET.x.GRI_677 ..............GAAGAGGCATCGGCACCGACCGCTGAGTTGCTGAGCGTCGGAGAGGGACGACTC-G-TAGGGT-AG-G--TAC-AGTT-T-TG-T--CT--TCAG--AGAAAGGCT--GC---GACAGGG-C-CG-GTCCCATTA-TGGCAACCAAC-CAGTTGG- 866
MND_2.CM.98.CM16 GCGAAGTGAGTTAACCAAGGAGCCCCGACGCGCAGGACTCAAGGTAAGCGGTGCACCGAACAGTTGTGTGTGTG-GTCC-GGGTCCGCT--AG-AAG---GA-C-CCGAG-CAACC-CAGTAG--AA-A--A--AGA-G-GAA-TAA-GCCGA--CA-AGTGAAA-G-GG 706
DRL.x.x.FAO GC..TAAGAAGCCCCGACGCGAGACCCGCCTCGGTAAGTAAAAAGGAAAGTAAAATCAGTGCACTGTG-G-----G--TCT-GTG-GCCGTG-GAGCA-CG--TA-G-AAA-GCAA--CCGTA-GCA-AAAG--AGAAAA----AGAAGT-AG-CCTGT-G-TGAT--GT 260
RCM.GA.x.GAB1 ...........GAGTGGCTGAGAGACCTCCGAGGCTAAGGTTCGGCGCGGCAGGTCACCGCGGGAGTGG-A-CTTGACC-GGTA----CT--CTGG-G-CTT--AAGTG-TAGAGAAA-TGAGCTAGCGAAGG-AGCAG-GCAAC-C-GTC-G-TACT-GG-CT-T-GGG 181
RCM.NG.x.NG411 ...........GAGTGACTGAGAGACCTCCGACGCGGGTCCGGACCAGAAGAGTGACTGGTAGAACGCGGA-CC-GTCC-GGTA----C---CTGG-G-CTCGTAA-TCTA--GA-AAA-GTGAG-GCTA-T-GAGCAA-GC-AC-C-GTCAG-TACT-GG-CT-T-GGG 181
MND_1.GA.x.MNDGB1 ..............................................AGAGAGGCACTGACACTTGAGGC--A-C-CTCCGCCTGGA--A---AGGT-GA-G-AGA-TGGACTGG-CTGA-GA---CAGGA-GTGAGTCA-T---A-T-ACTT-ACAAGAATTAGTTGT-C 419
MND_2.GA.x.M14 TAATCAAGGAGCCCCGACGCGCAGGACTC.AAGGTAAGCGGTGCACC.......GTATTGTGGTAGTG-GT-C.-G-ATCCG-TT---C--GCGAGATCG-TA---CAA-CC-AGTAG-T.AAAA-A-AA-AGG-GAAGT-A--C--AA-CAAA----AAGTAAA-GGGC 630
MND_2.x.x.5440 TAATTGAAGAGCCCCGACGCGCAGGACTCAAAGGTAAGCAGTGCACTGTA....ATTGATTGAGAGAG-GT-C-GG-ATCCG-TT---C--GCGAGATCG--A---CAA-CC-AGTAG-C-AAAGAA-A-AAGG-GAAGT-A--C--A--CAAA----AAGTAAGGGCTT 263
MNE.US.x.MNE027 .AGGAGAGTGAGAGACTCCTG.AGTACGGCTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGGCG-A-TGCTCCT-GAA--GC-C-GGTC..G-TAC-....AGAC.GGC-TGAGGAGCG-G-GA-.------.CCTCC-GTTGC...A-GT-AGTGC....--C 476
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 0
LST.KE.x.lho7 GCCAGGAAGCTAGGACAGAGAAAGTCTGCTCGGGGCAGGAAGAGAAGACCTGCTTGAGACGAGGATAAG-AG--CTT-ACTG-T---A-GCGG-AGAA-GTAAG-AGAGTAAGACCTCACC-G-A-AGT----GC----CG-----A--CTTGT-A--AGTGTGT--TTC 1037
GSN.CM.99.CN166 GGACCCAAGGATTGCCCCTGGCCGAGTGGTCCGGGCTCCACGAAATTTGCTGCGCAGCCCCTTGAAGAG-AG-T----AG-C-GGAC--GT--AGAAG-GT-GCA----TCTAGGC-A-GT-G-TTG-A-AAGG-TAC-C-CACAGA-G-GAGAAACT--GAAAG-GG-G 418
GSN.CM.99.CN71 GGACCCAAGGATTGCCCCTGGCCGAGTGGTCC.GGCTCCAC..AACTTGCTGCGCAGCACCTAGAAGAG-AG-T----AG-C-GGAC--GT--GGAAG-GT-GCA----TCCAGGC-G-TG-GTT-AGA-AAGG-TAC-C-CACAGA-G-GAGAAACT--GAAAA-G--G 424
MON.CM.99.L1 ..GTAACGACCCAGCGACTCGAGCCCGCAGGCGAACAGATCCGCGAGAAGCCTTGCCGAGTGCGCCCG-CAAAGCT-C-C-G-A-----TAAGGAGAGAT--GGC-GTC-CCTAG-G--GCAGA-TAG--TGGGAC--GA-CCTATCCAAGAG--AAG--T-CAG-GGTG 411
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 TAGGCGGTGTGACGGAGAGAAGGCCCCAGCCGAGTGCGTGCCAAGCCACCGGAGAACAAGTGCTGCGC-GC-AT----T-GGTG-CTT-GA-GGGTCT-GGAAG--TGG-A-AC-T-CTC--AT--AG-A-GC-T--AGAGATCCT-CG-GAG--GAGAA--T-GG-G-G 416
MUS_1.CM.01.CM1239 GCGGTGTGACAGAGAGAAGGCCCCAGCCGAGTGCGTGCCAAGACCACCGGAGGACAAGTGCTGCGCAGCCAA--GGTA-GTGG-TTG-AC-GGTCTGG--A-GGT-G-AGACT-CCTCAG-T--A---G-TACGAGAAACCCT-CGT-A--GGA-AA-C-C-TGAG-GG- 418
MUS_2.CM.01.CM1246 CCCGAAGGCGAGACGCCTGAGGATCGCCTAGCCGAGTGGCCCGGCACGGAGAAAAAAGAGCTGCGCAGC-AAAG-G-TA-GGTGTCG--C-AG-CTAGAGG-GT--CAGACCTC-AGGTGG---G-T-GACG-G----TCCCC-CGA-GAGGA-AAACCGCTAGT-G-G- 490
MUS_2.CM.01.CM2500 TCTGCGCTGAAGGCGACAGGCGCCGAGAGAACGCCCCAGCCGAGTGAGCACCGACACGAGGAAATCGCTGCA-CGT-AAG-GGT-AG-TGT-GGG-GA-T-TAGA-GGGT---AGA-CTCTAG---GG---TTCAGA-AAG--AC--CGAGAGA-GAGAA----G-G-GG 446
DEN.CD.x.CD1 CCAGAAGGCTCAGGCCCGAAGGCGGTTGGAACGTACCACCCTCTTACCGAGCAAGGGCGAGGAAGACGCT---C-GC-C---GGTA----T---G-CG--GCACAC---A-TGGCAG-AGT-T-G-GCT--A-GATA--A---A-G-CTAT----AA-CA-A-GGCT-G- 448
DEB.CM.99.CM40 CAGAGCTCGGCCCGCAGGCGGTGTGCGGAGTCTGGAAACCCTGAGCCGATCTCTTCCCGCCGGAT.AGCT---C-GCAA-GGTA--C---CGC-GGAGA-TA----G-CGC-AA-AAG-GC-G-T-TGT-.GTCTCT--AG-CA-A-TACCACT---GAGCAAGAG-GGC 437
DEB.CM.99.CM5 AGTGTTTGAGCCCGAAGGCGGAGTGTGGAGTCTGGAAACCCTGAGCCGATCTCTTCCCGTCGAGTGAGCT---C-GCAT-GGTA--C---CGC-GGAGA-TA----G-CGC-AG--GG--C-G-T-TGT-.ACCTCT--TG-CA-A-TGTCACT---GAGCAAGAGG..C 440
TAL.CM.00.266 GCCGCCGTGAGCGAGTGCGGTGCTAGGAAGAGTGGCAGAGAGGCCTAGCTTAACCCAGGGGGGAGGACGGA--G-G-ACTTG-AG-CA-G-G---GCA-GAAGTTCGTG--TACCT-CAG-CAAGCAC-C-GT---AAG---ACTGCT-AGGA--A-CAC-G-GACCTGC 632
TAL.CM.01.8023 ....................................................CAGGGGGGAAGGTCGCTT-A-GG-C-CGC-GGCAG--GT--GCGGG--A-TCA-CGA-ACT-CCAGAC-AGCAC-CG-TAG-A---T--CA-CTCAGAGGA--A-CTC-G-GACCTGC 118
SUN.GA.98.L14 AGGTTTCGACCTGGTGGAAGGCGCCGGGAAGTTAAGGTAAGTGAGGGCACTTACCAGGCACTGTCAGGGGA-AGGCCA----GTCCTA-GCTGGGGGGAGGT-CC-CTAG-TTAGTACTGTCAAGTAGGCAG-CT--TA-TAC-TG-AAT-AAATAAGAAGT-TGTGT-T 1032
SYK.KE.x.KE51 ..................................CTGAGCTAGGGACCCGAGAGAGGAGACGCCAGTC--AG-G-CC-C-G-GG-AC-TGCGCACGAA--A-AGAAG-GGT-TCC--CCT-TGC--AT----G-CC--ATT-A-TA--T--G-TC-CC-GCGT-AG-CTG 401
SYK.KE.x.SYK173 ..............................CTAGGCCAGGGACCCGAGAGGAGGTGACGCCAGTCAAAGG-A-TCC--ATCCAAGAG---T-GGCTGTCCGT-CTAGGC--A-CG-TGCTG-T-GCTCGT-GTGT-CA-AC-A-A--AG-TAA-TGATCC-GCG-C-G-C 764
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H1B.FR.83.HXB2 TTTTGACTAGCGGAGGCTAGAAGGAGAGAG..................................ATGGGTGCGAGAGCGTCAGTA...TTAAGCGGGGGAGAATTAGATCGATGGGAAAAAATTCGGTTAAGGCCAGGGGGAAAGAAAAAATATAAATTAAAACATATAG 892
Gag _M__G__A__R__A__S__V__.__L__S__G__G__E__L__D__R__W__E__K__I__R__L__R__P__G__G__K__K__K__Y__K__L__K__H__I__
H101_AE.TH.90.CM240 ------------------------------..................................---------------------...-----T------A--------GC------------------GC------------GA----------GGC-G------T--- 457
H102_AG.NG.x.IBNG ------------------------------..................................---------------------...-----T------A--------GC------G-------------------------------------G-C--------C--- 432
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .........---------------------..................................---------------------...------------A--------GC----------------------------------G---------G-A-------CC--- 124
H104_cpx.CY.94.CY032 AGAGAG..........................................................---------------------...-----T------A--------GC------G-GG----------------------------------G-C-G------C--- 258
H1A1.UG.85.U455 -----------------------------A..................................---------------------...---------AA-A--------TC------G--------------------------C----------G-C-G------T--- 359
H1B.US.90.WEAU160 ------------------------------..................................-----------------G---...---------------------A-G--------------------------------T------------C------------ 891
H1C.ET.86.ETH2220 A-----------------------------..................................------------------A--...-----A--C-A-A--------GCC------------AA----------------------C-C----TGC-G-----CC--- 272
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------------..................................---------------------...------------A----G---GCT------------------C-------------------G-----GC------------ 409
H1F1.BE.93.VI850 ------------------------------..................................------------------A--...------------A--------GA--------------A---------G-------------G-------A-G------C--A 247
H1G.SE.93.SE6165 ------------------------G-----..................................---------------------...----C-------A--------GCT-----------------G-------------G----TC-------A--------C--- 295
H1H.CF.90.056 ------------------------------..................................---------------------...--------C---A--------GCT-----G---------C---------------------------GGC--------C--- 239
H1J.SE.93.SE7887 ------------------------------..................................------------------A--...-----T------A--------GAT-----------------G-----------G-------------GGA----G---C--- 215
H1K.CM.96.MP535 ................................................................---------------------...------------A--------GC---------G---------C--------------------------C-G------C--- 103
H1N.CM.95.YBF30 -AGGAGAG--G.....................................................--------------------G...----CA------A---------A-------TC----TAT--G--A--------------------C-G-A-G------T--- 450
H1O.BE.87.ANT70 AGGG--AGG---A--T--CT-G--GAG--AG.................................-----------T-----T--G...--G-CA--AA-CA----G---GC-------C-----A------A------ATCT--A--G-------G-C-------CT--- 944
H1O.CM.91.MVP5180 AGGG--AGG---A--T-CCT-G--GAG--AG.................................-----------------T--G...--G-CA---A-TA----G---GC-------CG----A-------------ATCT--A--GGC-----GGC--------T--- 919
CPZ.CD.90.ANT AGGG--AGGT--A--T--CT-G-A-C--GAAG................................-----A---G-G-----T--T...--G--G--A-AGA-GC-----AC--------GT--CA--C-TC----C--T--C--------G--C-TGA--------C-G- 256
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AGAG--AGG---A--T--CT-G--G----AG.................................--------------------G...----CA-----GA----G-----C---------G-----C-T--A--C-------G-----------TGA-G------T--- 454
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 AGGA-GGAG-......................................................---------------------...----CA--A---A---------A-------------TAT--G--A--------------------C-TGA-G-----CT--- 431
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 GAGA--GA........................................................------------------A-C...----CA--C---A-G------GAT---------G-----C-------C-------GA----G-----TGA-G------T--- 438
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 GGAGAGAGG.......................................................--------------------T...----CA------A-------CA-------G------TATC-G-------------------------TGA-G------T--- 441
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 AGAG--AGG---A--T--CT-G--G----AG.................................------------------A--...----C-------AG-------GCT------------A--C----A--------------------C-TGA-G------T--- 461
CPZ.CM.98.CAM3 AGGG--AGG---A--T--CT-G--GA----G.................................---------------------...----CA------CG-------GCT------------A--C---------------------------TGA-G------T--- 282
CPZ.CM.98.CAM5 AGAG--AGG---A--T--CT-G--GA----G.................................---------------------...----CG--A---CG---G---GCT-----G------A--C----M-----A----------------TGA-G------T--- 588
CPZ.GA.88.GAB1 AGAG--AGG---A--T--CT-G--G----AG.................................--------------------T...C---CA------A----------C---------G-----C-T-----C-------GA----G-----TGA-G------T--- 929
CPZ.GA.88.GAB2 AGAG--AGG---A--T--CT-G-TG-----G.................................-----------------TA--...----C---C--GCG-------GCC-----G------A--C-C--A----------G-----G---C-TGA-G---------- 264
CPZ.TZ.01.TAN1 GAAG-G-G-AGTCTCTAGGT--CAG-G--A..................................--------------------G...--G--G--A-ATA-GC-G---AC-------TCC--AA--C-T-AAT-CA-A--C-G----------TT-A--------C--- 455
CPZ.US.85.CPZUS AGGG--AGG---A--T--CT-G--GA----G.................................--------------------T...C-G-CA------CG-------GCT--------G------C-T--A--T--------------G----TGA-G------T--- 934
H2A.DE.x.BEN AAAAACTGTAGCC.A-AA-AGGCTT-TT-TCCTACCTTTAGACA..GGTAGAAGATTGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--G--A---AA-A--GC---CGA--TA------G--A-----C----C--C-----------G--C-GG-----------T- 1205
H2A.GW.x.ALI AAAA.TTGTAGCC..-AA--GGCTT-TT-TCCTACCTTTAGACA..GGTAGAAGATTGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--G--A---A--A--GC---CGA--TA----G----A-----C----C--C---------------C-GC----------T- 1198
H2A.SN.x.ST AAA-ACAGTAGCC..AGA--GGCTT-TT-TCCTACCTTTAGACG..GGTAGAAGATTGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--G--A---AA-A--GC---CGA--TA-----G---A-----C----C--C----------------GGC----------T- 650
H2B.CI.x.EHO ..................TTTGCA-TTCGTCTACTCTAGGACAGG.GTACGGAATAAGTGGGAG-----C-------GC--C--C...--GTCA---AAGA-GAC----GA--TA-----GG--A-----C----C--C----------G---C-TGC------------ 1182
H2B.GH.86.D205 ..................TTTT-C.ATTGTCTACTCTAAAGAGGGAGTAGGGCATAAGTGGGAG-----C-------GC--C--C...C-GTCA---AAGA--AC----GA--TA------G--A-----C----C--C-----------G----TGC--------G--- 1181
H2G.CI.x.ABT96 AAAAATT-GTA-CCAAAA--GGCTGTGA-TCCTACCTTGAATAGTCAGGTAGAAGTGTGGGAG.-----C------AGC--C--C...C-GTCA---AA-A--GCT---GA--TA------G--A-----C----C--C--------------C-TG---------G-T- 568
H2U.FR.96.12034 AAAAA-TAGAACC....A-AGG-TT-TCT-CCTCTGAGAAAGGAGAGGTAGTATATTGTGGGAG-----C------AAC--.--C...--GTCA---AAGA--G-----GA--TA------G--A-----C----CAAC--------------C-TG---------G-T- 684

Gag and Gag-Pol start
MAC.US.x.239 AAAA--A.......A....T-GCTGTCTTTTATCCAGGAAGGG.GTAATAAGATAGAGTGGGAG-----C-T----AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--CAAC-----------G--C-TG--G--G---G--- 1155
Gag _M__G__V__R__N__S__V__.__L__S__G__K__K__A__D__E__L__E__K__I__R__L__R__P__N__G__K__K__K__Y__M__L__K__H__V__
MAC.US.x.251_1A11 AAAA--A.......A....T-GCTGTCTTTTATCCAGGAAGGG.ATAATAAGATAGAGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--CAAC-----------G--C-TG--G--G---G--- 1154
MAC.US.x.251_BK28 AAAA--A.......A....T-GCTGTCTT-TTATCCAGGAAGGGATAATAAGATAGAGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--C--C-----------G--C-TG--G--G---G--- 1143
MAC.US.x.EMBL_3 CCAG--AGG-ATA-TAAG-T-GA-T-G---..................................-----C------AACG-C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--C--C-----------G--C-TG--G--G---G--- 641
SMM.SL.92.SL92B CC-ACGGG-TA--TA-AAGT--A-C-G---..................................-----C-------GC--C--C...--GTCA---AA-A--GC----GA--TA------G--A-----C----C--C----G------G--C-TGC-T--G-----TA 595
SMM.US.x.H9 AGGACTGAGTTCCCTA--TTTGA--A-AGAGTAGG..AGAGTGGGAG.................-------T----AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A-----C----C--C-----------G--C-TGC-G--G------- 637
SMM.US.x.PGM53 AGAG..........TCA---G-CTGAGTTCCCTACTTTTGAGG.AAAGAGTAGGAGAGTGGGAG-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A-----C----CAAC-----------G--C-TG--G--G---G--- 1081
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AG-CATA.......--ACT--GTTCCCT-CTTTTGAGGAAAGA.GTAGGAGAGTGGGAG.....-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--AC----GA--TA---------A-----C----CAAC-----------G----TG--G--G---G--- 1167
STM.US.x.STM AG............CCAG--GGCTGATTGTTCTACTCTTGAGG.GAAGAGGTAGAAGGTGGGAG-----C------AGC--C--C...--GTCA---AA-A--GC----GA--TA------G--A-----C----C--C--G--------G--C-TG--G------G--- 811
SAB.SN.x.SAB1C CAAG-CTGGCTTAGCAG-G-C--A--GCTAGGTCGAGCGGGAAAGGAAA...............-----------TAAC-----C...-----T--TA-GA--C-----GC--TC---TC-G-CA-----C----CAAC--------G--G-----G----G----C--- 1119
TAN.UG.x.TAN1 -GGGCGAC--ATC--CA.CCTG--T---CA..................................-----A---G--CAC--G-C-...C-GTCA---A-GA-T--G--CAC--TT--G-----A--C---C-C--GAAC-----------G---C----------CT--A 1004
VER.DE.x.AGM3 GGGCA-G---G-C----GGACG--TAC-CA..................................-----G---GCTA-C----C-...C---ATA--A--C-------CAA--TT--GC-T--A--AC-TC-C--GACC-----------G--CC--A-T------T--A 533
VER.KE.x.9063 GGGCA-G---G-C----.G--C--TAC-CA..................................-----G---GCTA-C----C-...C---AA---A--C-------C-A--TC--G-----A--A---C-C--GAAC---------------C--A-T--G---T--A 1044
VER.KE.x.AGM155 GGGCA-G---G-C----GGACG--TAC-TA..................................-----G---GCTA-C----C-...C-G-ATA--A--C--------GA--TT--GC-T--A--AC-TC-C--GAAC-----------G---C--A-T------T--A 1033
VER.KE.x.TYO1 GGGCA-G---G-C----.G-TG--TAC-CA..................................-----G---GCTA-C----C-...C---ATA--A--C-------C-A--TT--G-----A--AC-TC-C--GAAC-----------G--CC--A-T------T--A 1041
COL.CM.x.CGU1 AG-AAG--GCG-CGCT-C--G-CCG-TAGAGGGAGGTCATTA......................-----CAACGAGCA-GG-C-G...---G-GAA-AA-AC------AGACCTAC-G---G-C---C-G-A-AA----AAG--AGG-TGT-----GA--------G-TA 706
GRV.ET.x.GRI_677 CGAA-GG-T-GTAG--GAC-GGTCG---CA..................................-----C-G-G-TCAC----C-...C-GTCA---A--AGCC-C--CACG-TC--G--G---A--C--C-T--GAAC--G--A--G--G--CC--A-T------T--A 999
MND_2.CM.98.CM16 -CC-TGTG-AA-AG-A-AG-GG-C-AGA-A..................................-----C-----C-------GT...C-T--G--A-A-A----G--CGAGCT------G---A-----C----CTCC-----A--G-----CC-GC-G-----C---A 839
DRL.x.x.FAO GAGGC-AA--AA-CCTAGG-GTAAGA-A--..................................-----A-----C-------G-...C-T--G--A-A-A-GC-T---GCT-TT-----GG--A-----C----CTCC-----A--G--------GC-C--G---C-T- 393
RCM.GA.x.GAB1 AAGGAG-G-AGTCCTAGAGA-G----GA-A..................................--------------C---T-G...--GTCA---AAGA-GC----CGC-------TC-G--A-----C----C--C--G--A--G-----C-TGC-G--G---T-G- 314
RCM.NG.x.NG411 AAGG-T-G-AGTCCTAGAGA-G----GA-A..................................-----------G------A-T...--GTCA---AAGA-G------GCT------C-GG--A-----C----C--C-----------G----TG-----G---C--- 314
MND_1.GA.x.MNDGB1 CC-A-TG--AG--GCAGC-T-GTC----CA..................................------AATG-GAAC--T-CC...--GTTA---ACT--T--G---AA--TT--G-----AA-A----A-AG---T--T--A---TGT----G---G-----CC-CT 552
MND_2.GA.x.M14 C--CCGAAG-GAAG---AG-GG-C-AGA-A..................................-----C-----C-------GT...C-T--G--A-AGA----G---GA-CT-----C----A-----C----CTCC--------G-----CC-G------------A 763
MND_2.x.x.5440 CC-CCGAAG-GA--A--AG-GG-C-AGA-A..................................-----C-----C-------G-...C-T--G--A-A-A----G---GA-CT------G---A-----C----CTCC-----------G--CC-G---------G-TA 396
MNE.US.x.MNE027 ACAAA-AAGAAAT....AGCTGTCTTTT-TCCA.GGAAGGGATAATAAGATAGAGTGGGAG...-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--C--C--G--------G--C-TG--G--G---G--- 635
LST.CD.88.447 ................................................................-----AT--G-GAAC--T--C...C----TA--CA-ATTGAG-GAGA--TCTGC-GT--CA--C----A--T-ACA-T--A--G-CT---C-GAAG-G----T--- 103
LST.CD.88.485 ................................................................-----AT--G-GAAC--T--C...C----TA--CA-ATTGAG-GAGA--TCTGC-GT--CA--C----A--T--CA-T--A--G-CG---C-GAA--G------T- 103
LST.CD.88.524 ................................................................-----AT--G-GAAC--C--C...C-C--TA--CA-ATTGAGA-AGAT-TTTGT--TG-CA--C----A--T---A-T--A--G-CT---C-GAA--G----G--- 103
LST.KE.x.lho7 -GA-CTAGT-TAACT-GG-C-CTAGTG-TAGCTTCACT..........................-----AT--G-TAAC--T--C...C-C--TA--CA-ATTGA-A-AGAT-TTTGT-GTG-CA--C----A--T---A-T--A--G-CT---C--AA--G----G--- 1178
GSN.CM.99.CN166 -AACAGACTC-CACCAGAG--TA-G-CAGA..................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TACTA-G--G---A-G-AT--G---G-G--TC-C--A---AA------------G--C-TGA-C--G--CT--- 554
GSN.CM.99.CN71 -AACAGACTC-CACCAGAG--TA-G-CAGA..................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CG--TACTA-G--G---A-G-AT--G---G-GA-TC-C--A--GA-A--------G--G--CGCGA-C--G--CT--- 560
MON.CM.99.L1 C-CCA-GAG-GA-CATAA-AT-A-G-CAC-..................................-----G-----GCAC--G-CGATGC-T--T--TACTA-------CAAG-AT--G--GG-G---C-T--A--GC-C--T-----G--G--CCTGA-T--G------- 547
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 GAAGAGACTC-CACA-AGGAC---GCCAGA..................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TAACA-G--G---A-G-AT--G--GG-GA--C-C--A---AAA--------G-----CCTGA-C--G--C--TA 552
MUS_1.CM.01.CM1239 AGGGAGACTC-CACA-AGGAT---GCCA-A..................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TACCA-G--G---A-G-AC-----GG-GA-AC----A---AAA--------G-GG--CCT-A-C--G--C---- 554
MUS_2.CM.01.CM1246 AAGC-GACTC-CACCAGAGA-...G-C---..................................-----G-----GCAC--G-CGATGC-G-AA--TACTA-G--GA--AA--AT--G--GG-CA-A--------TAAA--------G--G--CCT-A----G------- 623
MUS_2.CM.01.CM2500 AAGC-GACTC-CACCAG-G--TA-G-C---..................................-----G-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TAC-A-G--G--CAA--AT--G--GG-C--T--G------AAA--------G-GG--CCTGA-C--G--C---- 582
DEN.CD.x.CD1 -AAG-GG-T-AAA-AAA-CT-GTCGAGAG-..................................-----GAGCG-GAGC--G--TCCCA-G-CA--T-CG-CCC-G---A---TT------G-AA-A-----A------A-T-----G--G--C-TGA-T--G--CC-GA 584
DEB.CM.99.CM40 -CC--GTCCA-TAG--ACGTTT-TGC-AGTAGGCACGTCAGGGTAAG.................-----G---G-GCG---G-C-CCA----C-----CG-CT-----CA---TT------G-AA-A--G--A---AAA--C--A--G--G----TGA----G--CC-C- 590
DEB.CM.99.CM5 -CC--GTCCA-TAG--ACGTTT-TGC-AGTAGGCACGTCAGGGTAAG.................-----G---G-GCGA--G-CGCCA----CG----C--CT-----CA---TT--G-----AA-A--G--A---AAA--C--------G---TTGA----G--CC-C- 593
TAL.CM.00.266 GGG--GTGTTAA-T-CAC-C-C--G-CA--..................................-----G--AC-GCAC--G-CGATGC-C-C---TA-G-CC------AA--AT--G---G-GA-AC-G-----GAAA--G--A--G--G----TGG-G--G-----T- 768
TAL.CM.01.8023 GGG--GTGCTAA-T-CGC-C-C-AG-CA--..................................-----G--AC-GCAC--G-CGATGC-C-C----A-G-CC------AAG-AT--G---G-GA-AC-------GAAA-----A--G--G---G-GG-G-G----G-G- 254
SUN.GA.98.L14 AAC-CTG-GT-TCG-AAG--TGTCTC-A-C..................................-----A---G--AAC--CAC-...G-GGATA---A--TTG-GAGGA-C-TT----G-G-AGCTC-G-AA--T--A--G--A--G-CC--CC-GGC--G----G--- 1165
SYK.KE.x.KE51 CACGCGGCG-TC-G--A--A-TA-G-G-TC..................................-----A--AG-G-GA--G-CGATCC---CA--TA--A-GC-T---AA--AT--G---------C-TC----GAA---G-----GCGC--CCT-G-TCG----T--- 537
SYK.KE.x.SYK173 -GCCC--AGCA-TC--GG-A-TA-G-GACC..................................-----A--AGCG-G---G-C-ATA----CA--TA----GC----CA---AT--G---------C-CC-A--GAAA--G-----GCGC--CCT-G-TCG----T--- 900
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H1B.FR.83.HXB2 TATGGGCAAGCAGGGAGCTAGAACGATTCGCAGTTAATCCTGGCCTGTTAGAAACATCAGAAGGCTGTAGACAAATACTGGGACAGCTACAACCATCCCTTCAGACAGGATCAGAAGAACTTAGATCATTATATAATACAGTAGCAACCCTCTATTGTGTGCATCAAAGG 1062
Gag V__W__A__S__R__E__L__E__R__F__A__V__N__P__G__L__L__E__T__S__E__G__C__R__Q__I__L__G__Q__L__Q__P__S__L__Q__T__G__S__E__E__L__R__S__L__Y__N__T__V__A__T__L__Y__C__V__H__Q__R_
H101_AE.TH.90.CM240 -------------A---T-----A--------C----C---A--T-T---------G-------A---CA-------A-A-A----T----GT--A-T--CA---------T-----------A--------T--------------------GG--C--A--C------ 627
H102_AG.NG.x.IBNG -------------------G---A--------C----C--------T---------G----G--A---CA----C--A---A----T-----T--G-T--CAG--------------------A--------T-------A----------T-GG--C------------ 602
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------------------G---A-------GC----C---A----T-----------------A---CA-----------A----T--------A-T--CA---------------------A------------------------------------A------C-- 294
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------A---T-G---A--------C----C--------T---------G-------A---CA----T--A---A----T-----T--A-T--CA-A-----------------------------------TA--A---------GG--C--A--------A 428
H1A1.UG.85.U455 -------------------G---AA----A--C----C--------T---------G-------A---CAG--------------AT--------G-T--C---------A-----------------------------------GT------------A--------- 529
H1B.US.90.WEAU160 ----------------------------------C--------------------------------------------------AT----------------------------------------------------------TGT--------------------A- 1061
H1C.ET.86.ETH2220 -C-------A---------G---AA---T---C----C----A---T-----T-------C--------A-------A-TAA-------------G-T------------A----G-------A--------T---------G-----T-----------A-------A- 442
H1D.CD.84.84ZR085 -------------A-----G--------T---C-----------T------------------------A-------A---A-------------G-T---A--------------------------A-------------------------------A---A----- 579
H1F1.BE.93.VI850 ----------------------------T---C--G----------TC--------------------CA-A-----A-AA-------------------------------------G----AG-------T-------------GT--------A---A--------- 417
H1G.SE.93.SE6165 -------------------G--GA----T---C----C----A---T---------G-------T---CA-------A--A-----T-G--------T--C---------A----G---A---A-------------G----------------------A--------- 465
H1H.CF.90.056 -------------------G---A----T---C----C--C-----T---------C-----------CT---G---A-A-A----A----G---G-TA--A--------A------------A--------T----CT-------GT---------C--A----G--AA 409
H1J.SE.93.SE7887 -------------------G--CA----T---C----C--------TC----GT--G--A--------CA---------A-T------C------G-T--C---------A--C-----A---A------G--------------------------C--A-----G--- 385
H1K.CM.96.MP535 ----------------------------T---C-C--C--------T-----G---A-----------C-G------A-AAC---AA----G------A----A--------------GA---A----C-----------A-----GT--------T---A-------A- 273
H1N.CM.95.YBF30 -------------------G---A-------TTG---C--A--T--CA-G--C---G-G--C------GCCA-GT----AAAT--AT--G-----G-T--CA-------G-----------GC-C--T--------CG-TC-----GTT--T--------C---AGT--- 620
H1O.BE.87.ANT70 -------------A-----G---A--------TG--------AG--AC-------TG----G--TAA-GAGA-GC-G--ACAG---T--G-G---G-T--CA-------G-----CAGC--GCAG---C-C-GG--CG--A---T-GTG----GG-----T--CA-C--A 1114
H1O.CM.91.MVP5180 -------------------G---A---A----TG---------T--A--------TG-------TAC-GAG---C-G--ACAG---T--G-G---G-T--CA-------G-----G--C--G-A---TC-C-GG--CG--A-----GTA----GG--C--T--CA-C--A 1089
CPZ.CD.90.ANT -T--------ATC------GC-G--T--T--GC-C-GCT-CTC---TC----------------T---GA-A-GGCTA-CCAT--AT-GAGC--T---A-AG-A-T-A----CCCT---A-A-T---T--G-T---C--CA-TTGTGTT--G-GG--C--A---A--G-- 426
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------------A-----G---A--------TG---C--C--G--AA-G----GTG-------A---CTTA--T-G--ACAG---T--G-G---G-T--GA-A--C--C--G----GG--GC----T----T---C--TC-----GTGT-A-GG-----T--CAGT-AC 624
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------------------G---A-------GTG---C--A--T--CA-G--C---G-------T---GCC---T----CA----AT--G-----G-T--CA-A-----G-------G---GC-C--TC---T---C--CC-G---GTT--T--C-----T---A-T-AC 601
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------------------G--GA----T--TTG---C--C--G--TA-G------A-----------GAG---T-GA-TAC----T--G-----G-T---A-------G------A-C----A---T----T---C--CA---TGGT-----GG--C--------G--A 608
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------------------G---A-------TTG---C--CTC---CA-G------A------------AG--GC-TT--CAG------G-----G-T--CA-A-----T-------G---------T--G-T---C--CA---T-GT---T-GG--C---------G-- 611
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------------A-----G---A-------TTG---C-----T--AA-G----ATG-------T---GAGA-GT--T--AA-------G-----G-T---A-------G-------G---GC-C--T----T---C--TT-G---GT---T-GG-----A---A-G--A 631
CPZ.CM.98.CAM3 -------------A-----G--CA-------TTG---C-----T--AA-G-----GG-------A---GAG--GT--T-AA-G--AT--G-----G-T--CA---------------GC--GC----GC-T-T------TC-----GTG--T-GG-----T---A-G--A 452
CPZ.CM.98.CAM5 -------------------G---A----T--TTG---C-----T--AA-G--G---G-T-----A---GA-A-TC----AAA----T--G-----G-T--CAG------------G-GCT-GC----GC---T---C--TC----GGTA--T-GG-----T---A-G--A 758
CPZ.GA.88.GAB1 -------------------G---A--------TG-G-C--C--G--AA-G----GTAAG-----A----CTA--T-GT-ACA---AT--G-G---G-T--CA-A-----C-------G---GC-G--C--G-T---C--TC-G---GTA--G-GG--CA-A---AGTGAC 1099
CPZ.GA.88.GAB2 -------------------G---A-------TTG-G-C-----T--AA-G------AA----------TAT--GT--T--AA-------G-----G-T---A-A-------------G-T-AC-G--C----T------TT-G--TGTGT-A-GG-----T---GCT--A 434
CPZ.TZ.01.TAN1 -------CG-A--C--A---C-G--T-----GA-G-----C--T--CA-G--G-ACGT---------CT-GA----CA-CCTC-----G--G--T--GG-AG-C-TT--T--TCC----A-C-TT--T--G-T------CA-CTGTGTA-----C--C--A--CGC-G-A 625
CPZ.US.85.CPZUS -T-----------------G---A----T--TTG---C--A--T--AA-G------G----C------CTC---T--T-AAA----T--G-----G-T--AA-A--------G----GC--GC----GC-C-T---C--CT----GGT---T-GG-----C--CAGT--- 1104
H2A.DE.x.BEN -G------GCG-AT--AT-G--TAA-----G-T-GGCAGAGA-------G--GT--AA------T--CCA-A-G--T--CA--GTTT--G-T----TAG-A-CA-----G------A-TT-A-A-AGCC-T-T------C--CTGCGT-A-T-GG--CT----CGC-GAA 1375
H2A.GW.x.ALI -G------GCG-AT--AT-G--CA------G-T-GGCAGAAA-------G--GT--AA------T--CCA-AG---T--TAA-GTTT--G------TAG-G-CA------------A-TT-A-A-AGCC-T-T------T--CTGCGTAG-T-GG--C-----CGC-GAA 1368
H2A.SN.x.ST -G------GCG-AT--AT-G--CA------G-T-GGCAGAGA-------G--GT--AA---G--T--CCA-A----T--TAC-GTTT--G-T----TAG-A-C------G------A-TT-A-A-AGCC-T-T------T--CTGCGT-A-T-GG---A-A--CGC-GAA 820
H2B.CI.x.EHO --------GTG-AT--AT----GA----T-G-T-GGCAGAGA---G---G-G-T--AA------A--CC-GA----T-G-AA-GTCT--GG-----TAG-A-CA-----T------A-TT-A-A-AGTC-T--------C--CTGCGT-A---T---CC----CGC-GAA 1352
H2B.GH.86.D205 --------GTG-AC--AT----CA----T-G-T-AGCAGAGA-------G---T--AA------A---CA-A----T--TAA-GTCT--GCT----TAG-A-CA-----G------A-TT-A-A-AGCC-T-T-----TC--CTGCGT-A-T-T---CC----CGC-GAA 1351
H2G.CI.x.ABT96 -G------GCG-AC--AT-G--CA------G-T-AGCAGAGA-------G---T--AA------T--CCA-A----T--TTC-GTAT--GCT----TAG-A-CA-----T------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A-T-GG---T----CGCCGAA 738
H2U.FR.96.12034 -G------GCG-AC--AT-G--CA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--GG-CAA------A---CA-A----TT-ATCGGT-T--GCT----TAG---CA-----T------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A-T-GG---T----CGC-GAA 854
MAC.US.x.239 --------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGTCT--GCT----TAG-G-CA-----C------A-TT-A-A-AGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAA 1325
Gag V__W__A__A__N__E__L__D__R__F__G__L__A__E__S__L__L__E__N__K__E__G__C__Q__K__I__L__S__V__L__A__P__L__V__P__T__G__S__E__N__L__K__S__L__Y__N__T__V__C__V__I__W__C__I__H__A__E_
MAC.US.x.251_1A11 --------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGTCT--GCT----TAG-G-CA-----C------A-TT-A-A-AGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAA 1324
MAC.US.x.251_BK28 --------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGTCT--GCT----TAG-G-CA-----C------A-TT-A-A-AGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAA 1313
MAC.US.x.EMBL_3 --------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGAAA----C--G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGTCT--GCT----TAG-G-CA-----C------A-TT-A-A-AGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAA 811
SMM.SL.92.SL92B --------GC---A--AT----CA----T-G-TCGGCAGAAA-------G----GCAA------A---CA-AG----T-A-C-GTA---GCT----TAA-G-CA-----C--G---A-TT-A-A-AGC--G-T--G---T--CTGCGTAG-T-GG---C----CGC-GAA 765
SMM.US.x.H9 --------GCA-AT--AT-G--CA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------T---CA-A----T--TTC-GTTT--GCT----TAG---C------T------A-TT-A-AGAGCC-T-----C--T--CCGCGT---T-GG--CA-T--CGC-GAA 807
SMM.US.x.PGM53 --------GCA-AC--AT-G--CA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G--CAA------T---CA-A----TA-TTC-GTTT--GCT----TAG---C-G----T------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A-T-GG--CA-T--CGC-GAA 1251
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --------GCA-AT--AT-G--TA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--T-ACAA------T---CA-A----T--TTCGGTTT--GCT----TAG---C------T------A-TT-A-AGAGCC-T--------TA-CTGCGT-A-T-GG--CA-T--CGC-GAA 1337
STM.US.x.STM -G------GCA-AC--AT-G--CA----T-G-T-GGCAGAAA-------G--GT--AA------G---CA-A----TA-AACGGTCT--G------TAG-G-CA-----T------A-TT-A-AGAGTC-T-T------T--CTGCGT-A-T-GG---A-C--CGC-GAA 981
SAB.SN.x.SAB1C ------------A---A-----T-----TAGCC--TCAG-AAAT--C-----G---AAG-----GGTCGTCA----T--TA-TGTA--C-TT--CCTAG---CT-----G-----GA-TT-A-TTG-TC-C-T----TT-TGCTGCGTGT-AGC----A-T--CGC-GAA 1289
TAN.UG.x.TAN1 --------G---AAA-AA-G--G--C--T-GGC-CC-CGAGAAA--C---------AA---G------CA-A-G--CA-A-A-GTAT-GAGC--GCTAGAA-CA-------------G---A-A-AGTC-G-T----TTGTGCTGCGT-A-T-GG---A-T--CGC-GAA 1174
VER.DE.x.AGM3 --------G---A---AA-G--G--C----GCC-CC--GAGA-AT-AC-----T--GA------A----AGA-G--CA-A-A-GTA--CT-C--GCTAGAA-CA-----G--G--G-GCT-A-A-AGTC-G-T---CCTT--GTGCGTAT-G-T---C--A--CA--GAT 703
VER.KE.x.9063 --------G-T-AA---A-G--G--C----GCC-CC--GA-A-GT-----------GA---T--A----A-A-G--CA-A-A-GTC--TTTT--T-TAGAA-CA-----C--G--G-GCT-A-A-AGTC-G-TC---CTT--GTGCGTG--A-----CA-C--C-GCGAA 1214
VER.KE.x.AGM155 --------G---A-A--A-G--C--C----GCC-CC--GAGAAGT-A--G--G---GAG-----T----A-A-G--CA-A-A-GTT--CTCT--CCTAGAA-CA-----G--G----G-A-G-A-AGTC-G------CTG--GTGCGTAT-GCT---C--C--C---GAA 1203
VER.KE.x.TYO1 --------G---A----A-G--G--C----GCC-CC--GAGA-GT----G--G---GAG--G--G----A-AG---CA-A-A-GTC--CT-C--CCTAGAA-CA--------G--G-GCT-A-A-AGTC-G-TC---CTT--GTGCGTA--A-----CT----CA-GGAA 1211
COL.CM.x.CGU1 G----ATGT---CA---G--AGC--C-GT-TTT-A-TATT--AG------A-GT--G--AC---AGTGGCT------T---A-A--G-GACG----TAG-GG-C-------------TGT-G--G--CC-----GGA...TGTT-TGTGTGT--C--CC----CAG--AA 873
GRV.ET.x.GRI_677 --------G-A-AA--AA-G--------T-GGT-AC--GAGAAA--T---------AA----------CA-A----CA-A-A-GTTT--ACC--G-TGGAA-C------C--C--G-GG--A-A-G-TC-G-T----TTGTGCTGCGT-A-T-GG--CA-T--CGC-GAA 1169
MND_2.CM.98.CM16 ------T-----A---A-----CA----T-GCC--C--GAAAAG----------GTAAG-----A--CGAGA----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG---CT-----G------A-TT-A-TC--GC-G--C--C--CTGCTGCTG-G-A-GG--C--A---GCG-AA 1009
DRL.x.x.FAO -C----T-GCG-A---A-----T-------GCC-GC--GAGA-AT-A-------GTCAG-----G--CCA-A----TT-A---GTA--CTTT--TCTAG---CT-----G-----GA-TT-A-TT--TC-C-T------CTGCTGCGTAG-T-GG--C--T--CTCG-AA 563
RCM.GA.x.GAB1 --------T---AAA-A---A-TAA---T-GCT-G-G-GA-CATT-----------G--AC---A---GA-A-----T-A---GTC--G-TG--TCTAG---C------G-----G-GG--A-A-AGCC-C-T----TTGTGCTGCGTA----GG--C--A--CA-GGAA 484
RCM.NG.x.NG411 --------T-------A-----GA----T-GCT-G-G-GA-ACTT---------GTG-------AATCCAGA----TA-A--GGTTA-T-TG--TCTAG---C------G--T--G-GCT-A-A---CC-C-T----TTGTGCTGCGTA--T-GG--C-----CA-GGAA 484
MND_1.GA.x.MNDGB1 GT---TGT-AAG-T--AT----TA----T-GCT-ATCGGA-AAA--CC-T------CAGC----A---GA-A----C--CTC-GTATGTTGG----TATA-G-CCA---------TA-T--A-A-G-T--GGTAGGG-----CTGTGTTG-AGCC--CA-A--CGC-G-T 722
MND_2.GA.x.M14 ------T-----A---A-----T-----T-GCC--C--GAAAAA--A--------TCAG-----A--CGAGA----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG---CT-----G-----GA-T---CTTG-GC-G--C--C--CTGTTGTTG-A---GG--C--A---GCG-AA 933
MND_2.x.x.5440 ------T-----A---A-----CA----T-GCC-AC--GAGAAGT---------GTCAG-----A--CGA-A----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG---CT-----G------A-TT-A-TT--GC-G--C--C--CTGTTGTTG-A-T-GG--C--A---GCG-AA 566
MNE.US.x.MNE027 --------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGACA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGCCT--GCT----TAG-G-CA-----C------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAA 805
LST.CD.88.447 -G-------CA--A--AT----TA-G--T-G-T-AGGAG-ACA-T--C----G---G----T-----C-AGA----T--T---GTCTGTTGG---CTATACTCC-----C--GA-GA-TT-A-A-G--C-TGTAGGA--T---TGTGTG--G-G---CTGC---TT-G-- 273
LST.CD.88.485 -G-------CA-AA--AT----TA-G--T-GTT-AGGAG-ACA-T--C-G--G---G----T-----C-AGAG---T--T---GTCTGTTGG---CTATACTCC-----C---A-GA-TT-A-A-G--C-TGTAGGA--T---TGTGTG--G-G---CTGC---TT-G-- 273
LST.CD.88.524 AC-------CG-AA--A-----TA-G--T-GGC-AGGAG-AAA---TC--------G----G-------AGA-G--TT-----GTC-GTTGG--T-TATA--CT-----C--TA--A-T--G-A-G-TC--GTAGGG-----GTGTGT-A---G---CTGT--C-T-G-A 273
LST.KE.x.lho7 A--------CG-AA--AT----CA----T-G-T-GGGAT-ACAA--C--G------G-------G----AGA----C--ATCTGTCTGCTGG--T-TATA-GCA--T--T--TA-GA-C--A-AGG-C---GTAGGG------TGTGT-A---GC--CTGT--C-T-G-A 1348
GSN.CM.99.CN166 -------CTC--AA-----T--GA---AT--GC-GTCCGAC-CT--TC-T----ATCA---G--G---C---GG---T-A-A-ATTG-CTTC--CCTAGAA-CA-----G-------CT--C-A---TC-C-T-GGA-TC--GT--GTG---------A-C---GC-GAC 724
GSN.CM.99.CN71 -------CTC--A------T--GA---A---GC-ATCAGGCA-T--TC-T---T-TAA------G---CA---GG--T---A-GTCACCTCC----TAGAA-CA-AT--G--C---TCT--C-A-AGCC-C---GGA-TC--GT--GTG---------A-C---GC-GAC 730
MON.CM.99.L1 -------TGC--A------T--TA------GTC-CTCGGACTCG--CC-G--G---CAG--C-------AGA-G--TT---A-GTTA-T-TT--TCTA-AG-C---------C--GTCTA-C-A---TC-C-T-GG--TC-CTT-GGTAT-G-----CA-A---GCCG-T 717
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 -------TTC---------T--TA----T-G-C-CTC-GA-TC---T--G---T--AGG--T--G---CA-A-G--CA-A-AGGTCA-C-TC--C-TAGAA-CAG----G--C--GTCC--C-A----C-C-T-GGA-TC--GT--GTG----GG---A-C--CGC-GA- 722
MUS_1.CM.01.CM1239 -------TTC--A------T---A-G--T-G-C-CTCGGACTC---T--G--G---AA---G--A---CA-A-G--CT-A-A-GTT--CAT-----TAGAA-CA-----G--C---TCT--C-A----C-C-T-GGA-TCACGT--GTG----GG---A-C---GC-GA- 724
MUS_2.CM.01.CM1246 -------TTC---A-----T--G--G----GTC-CTCAGA-ACG--CC----G-GCAAG--C--A--CCA--GC--C--A-A-GTAA-CTGC--C-TGGAAG-A--T--GAGC--G-CG--C-A----C-C-T-GGA-TC--GT--GTA----GG---A-C---GC-GAC 793
MUS_2.CM.01.CM2500 -------TTC--AA--A--T--CA------G-C-CTCAGACTC---T--------TAAG-----G--CCAG-GC--C--A-A-GT-A---T-----TGGAG-C---C--G--C--GTCT--C-A----C-C-T-GGA-TC--GT--GTA---------A-C--CGC-GA- 752
DEN.CD.x.CD1 -T---T---AG-A----A-G--G-----T-GCT-AGGAGAACAG---C-------C-AT-----A--CCA-ACT--CA-A-AGACCT--GCT----TAGAA-CACA---CAGT--GAGT--G-A-AGCC---TC-GA---TGCTGCGTTG---GG---TGC--CAGGG-A 754
DEB.CM.99.CM40 -C------G-T-A---A-----CA----T-GCC--GCAG-A-CAT-A-------ATAAG---------CAGG----TT--ACTAG-T----G--T-TAGAAGCA-----CAGT--GA-TT-G-A---TC-----GGC-T---CTGTGT-A---GGGCATGC---GCC-AC 760
DEB.CM.99.CM5 -C--------T-----A-----CA----T-GCC--GCAGGA-CAT-A--G-----CAA------A---CA-G-G--CT-AACTAGAT-------T-TAGAGGCAT----CAGT----GC----AG--CC----CGGC-T----TGTGT-G-T-GGGCATGC--CGCC-AC 763
TAL.CM.00.266 -------TTC--AA---A-G--GA-G--T-GCC-G-G-GAC-C---------G--CAA------G--CGTTA-G--CA-A-A-GCCA-TT-CATG-TAGAA-C--AT--C-------GGA-A-AG--TC-C-T-GGA-TC--GTGTGTT--A--C--CA-T---GCTG-T 938
TAL.CM.01.8023 -------TTC--AA---A-G---A-G--T-GCC-G-G-GAC-C---T--G--G--CAA------G--CGTTA-G--CA-A-A-GCCA-TTCT--G-TAGAA-CA-AT--C-------G-A---AG--TC-C-T-GGA-TC--GTGTGTT--A--C--CA-T---GC-G-T 424
SUN.GA.98.L14 --------G-T-AA--AT----TA-G--T-G-C----CAAG-AA------AG----GTG---------CAGA-G--T---TC-GTCTGTTGG--T-TGTA-GCAT-T--T--TA-GA-C--G-AGG-C---GTAGG-------TGTGTG--TGCC---TGT------G-C 1335
SYK.KE.x.KE51 -T------G-A-A------G--CA------GCC-CTCAGACCAG--TC-T----GTAA------T---GA------CA-AAA-ACCA-CTT-----TAGAAA-ACAT--C------A-TT-A-A--------T-GGC-T-AC----GTAG---GGGCC--C--CGC-GAA 707
SYK.KE.x.SYK173 -T-------AG-A----T-G--CA------GCC--TCGGACCAA--CA-G--GT-TAA----------GA-A----T--CAC-GTC----TT----TAGAAGCT-AT--G------A-TT-A-A-AGCC-T-T-GGC-T-A-TT-GGT-G-A-GGGCC--T---GCC-AA 1070
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H1B.FR.83.HXB2 ATAGAGATAAAAGACACCAAGGAAGCTTTAGACAAGATAGAGGAAGAGCAA........................AACAAAAGTAAGAAAAAAGCACAGCAAGCAGCAGCTGACACAGGA.................................................. 1158
Gag _I__E__I__K__D__T__K__E__A__L__D__K__I__E__E__E__Q__.__.__.__.__.__.__.__.__N__K__S__K__K__K__A__Q__Q__A__A__A__D__T__G__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.
H101_AE.TH.90.CM240 ------G-------------------------T--A----------TA---........................--T--G--CC--CG---GA-------G----------G-------.................................................. 723
H102_AG.NG.x.IBNG -----C--------------------C-----T--A--G------ATA---........................--T--G--C---C----G-T------GA---------C-------.................................................. 698
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------------------------T--A---------ATA---........................--T--G--C---C----GA-C--A--G------A---G-------.................................................. 390
H104_cpx.CY.94.CY032 -----TG--C----------------------T--A---------ATA---........................-GT--G--C---C----GA-------G----------C-G-----.................................................. 524
H1A1.UG.85.U455 -----TG-----------------------A-T--A---------AT----........................--T--G-AC---C---GGA-------G---------A--------.................................................. 625
H1B.US.90.WEAU160 ------G-------T-----------------T------------------........................--------C--------G-------------------------A-.................................................. 1157
H1C.ET.86.ETH2220 --------------------------C--------------------A---........................---G-----C--C-----A-------G----G---A-CTGACA--.................................................. 538
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------------------A---........................-----C----------GG-------------------G-------.................................................. 675
H1F1.BE.93.VI850 GC--G-G---C-------------------------C----------A---........................---------C--C----GA----------G----------A---G.................................................. 513
H1G.SE.93.SE6165 ------G-------------A------C----AG-AG-G--AA-GATA---........................--G------C--G-----AT------G------ATG--T-A----.................................................. 561
H1H.CF.90.056 -----TG-G--------------G--------T------------ATA---........................---------C--C-----A-------------------T-AG-A-.................................................. 505
H1J.SE.93.SE7887 -----A-------------T------------G------------ATT---........................-----G-AC--AC-GC-G------A------A-A------A-AA-.................................................. 481
H1K.CM.96.MP535 ------G-------------------C--------AC----------A---........................---------C--CG---GA----A---...-A---A-CT........................................................ 360
H1N.CM.95.YBF30 ---C-----C-CA----AC----------G---------A-A--GA-A--G.....................GAAC-GC-C-AGCCCG-GCC-AA-A-C-C--A-----GG-CAG-G-C-GCAACTGAT......................................... 728
H1O.BE.87.ANT70 TATA-A--TGG---T--GC--C-G--AA--C-A---T--A------TAATG..............................G-G-GC-GG--GT-TGC-G-C--C--TAAG--AGACAC-AGC............................................... 1207
H1O.CM.91.MVP5180 T-T--C--CCG---T--AC--C-G--AA--C-A---T--A------TAATG..............................GCA-GC-GG--GT-TGCAG-G--C--TAAG--AGA-AC-AGC............................................... 1182
CPZ.CD.90.ANT GA-A-------------AG-AC----CG-TA-A-CAG-GA-AATGA-AGT-..................ATGCAG-CAC--GCAG-A-C-GG-AGTAGC---A-C---AGCAGAGGCATGCTTCTGCGGCTGCTCCTGTTAAACAAACAGTGGTGTCAGCGA........ 570
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --C---G--G-------AC--A----A-----AC--C-TA--A--..................CACCATGGAGAAC-AGT---A--A--TG-GAACACAG--AACAAT-AAAG--G-CAGGGCGCTAGTGCT...................................... 738
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---A--G--C-GA-T--AC-------------A--AT--AGA--GA-AATG...............AAAGCAGAAC-A---GAACCTG--CC-...G-A----------GG-CAG-G-C-GCA............................................... 706
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --C-C------------------G--------T-CAC--ACA-C--TTAG-...........................C-G-AAC--C----G-A-A--G-------T--A-C-G-G-C-AGG............................................... 704
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --CCCAG-------T--A--A-----------TC--C--C-A.................................G-AGCGCAGC-----GG-AA----G---TG--T--A-CT--C-CCGACGGT............................................ 704
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----AG-GG-------AC-AC-G------C-G--AC-GA-A.................................GCTGCCGTG--CCC-G--CAGGGTG--.................................................................... 700
CPZ.CM.98.CAM3 --TTCAG--G-G-----AC--C-G------ACA--AT-GA-A----CAGTT.....................ACGGC-TCCC-AG-AC-GG---TGGCC---C-GCAGCAGC-GCAGCA-.................................................. 551
CPZ.CM.98.CAM5 --CC-AG--G-G-----AC--C-----C--TCA--AC-GA-A---ACAGTT........................GC-GCCCAAG-AC-GG---TGGCC---C-GCAGCAAC-GCAGCAG.................................................. 854
CPZ.GA.88.GAB1 --CACTG--G-------AC--A-----C----AC--C--A--...........................CGGCATC-TGG-GAAC-AC-G-GCAA-ACTG--AGTAACT-A-GA-GCC-TGAAGGGGGAGCCAGTCAAGGCGCTAGTGCC.................... 1222
CPZ.GA.88.GAB2 -----AG--G----T--AC--C----C---C-A---T-GA-A---TTTGTG........................C-A--GGAA-CAGC--C-------G----------AA-GCA-A-TGAG.............................................TC 535
CPZ.TZ.01.TAN1 GA-AGAG-CC----T--GG-A-----AG-CA-A-TTG-GA-AATGA-A-T-......ACTGTACAGAAAAATAACTC--C-GCG-CATCT-GT-G---AAG-CAGAAT--A-GTGA-AA-GAGGAAACAGTGCCACCTAGTGGCAATACAGGAAACACAGGGAGAGCAAC 789
CPZ.US.85.CPZUS G-GACAG-GG-G--T--GC--C-G--C----TG--AC-GA-A--G-TA..............................GTGCAGTT-C-G---CA----G---A-AA--AAC-ACAGCA-CAGGAGGCAAGTGGC................................... 1209
H2A.DE.x.BEN GAGA-AG-G-----T--TG-------AAAG...--AC---CAC-GAGA--TCTAGTGGCAGAA...............................................................ACTGGAACTGCAGAGAAAATGCCAAATACAAGTAGACCAACAGC 1479
H2A.GW.x.ALI GAGA-AG-G-----T--TG-A-G---AAA-...C-A---ATAC-GAGA--TCTAGCGGCAGAA...............................................................ATAGAAACAGCAGAGAAAATGCCAAGCACAAGTAGACCAACAGC 1472
H2A.SN.x.ST GAGA-AGCG-----T--TG-A-----AAA-...C-A-AG-TAC-GAGA--TCTAGTGGCAGAA...............................................................ACAAAAACTACAGAAAAAATGCCAAGTACAAGTAGACCAACAGC 924
H2B.CI.x.EHO GAGA-AG-G-----T--TG-------AAA-...-------CAC-GCGA--TCTAGCAGCGGAC........................................................................ACAGAAAAAATGCCAGCTATGAGTAAACCAAGTAA 1447
H2B.GH.86.D205 GAGA-AG-G-----T--AG-------AAA-...-------CAC-GAGA--TCTAGCGGCGGAC........................................................................ACAGAAAAAATGCCAGCTACAAATAAACCAACAGC 1446
H2G.CI.x.ABT96 CAGA-AG-----C-T--TG-A-----AAA-...C-AG---T-C-GAGA--TCTAGTGGTAGAA...............................................................ACTGGAACTACAGAAAAAGTGCCTGCCACAAGCAGACCAATAGC 842
H2U.FR.96.12034 GAGA-AG-G---C-T--TG-------AAAG...C------TAC-GAGA--TCTAGCGGTGGAA...............................................................ACTGAAACTGCAGAAAAAATGCCAGCCACAAGTAGACCAACAGY 958
MAC.US.x.239 GAGA-AG-G---C----TG-------AAA-...C------T-C-GAGA--CCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAACAGAAACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGC 1429
Gag _E__K__V__K__H__T__E__E__A__K__.__Q__I__V__Q__R__H__L__V__V__E__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__G__T__T__E__T__M__P__K__T__S__R__P__T__A
MAC.US.x.251_1A11 GAGA-AG-G---C----TG-------AAA-...C------TAC-GAGA--CCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGAAATTATGCCAAAAACAAGCAGACCAACTGC 1428
MAC.US.x.251_BK28 GAGA-AG-G---C----TG-------AAA-...C------T-C-GAGA--CCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGAAACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGC 1417
MAC.US.x.EMBL_3 GAGA-AG-G---C----TG-------AAA-...C------T-C-GAGA--CCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGAAACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGC 915
SMM.SL.92.SL92B --GA-AG-G--------AG--------AAG...--A-C--TAC-GAGC--TCTAGTGGTAGAA...............................................................AGTGGAACTGCAGAAAAATTGCCAGCTCAAAGCAGACCAACAGC 869
SMM.US.x.H9 GAGA-AG-G---C-T--TG-A-----AAA-...C-A----T-C-GAGA--TCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGACAAAATGCCAGCAACAAGTAGACCAACAGC 911
SMM.US.x.PGM53 GAGA-AG-G---C-T--TG-------AAA-...C-A----T-C-GAGA--TCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGACAAAATGCCAATAACAAGCAGACCAACAGC 1355
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GAGA-AG-G---C-T--TG-------AAA-...C-A----T-C-GAGA--TCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGACAAAATGCCAGCAACAAGCAGACCAACAGC 1441
STM.US.x.STM GAGA-AG-G---C-T--TG-------AAAG...C-AG-G-TAA-GAGA--TCTTGTGGTAGAG...............................................................ACTGGAACTGCAAACAAAATGCCTGCCACAAGTAGACCAACAGC 1085
SAB.SN.x.SAB1C ---A-AG-G-----T--AG-------AAA--CG--AG--A-A--G--AGTGCCAGCAGAAATGACAGAAAGTGCC-CAGCG-CATCT-GTGGCCA-ACTA-G.................................GAACTGCAGGCAAAAAAGAAAAATGAGCCAACAGT 1426
TAN.UG.x.TAN1 CAGA-AG-G-----T--AG-------AG-G-TATTAG--A-AC--CGCTGCCATCTAGTGGAA.............................................AAA--A-A-ACTGCAGCAGCGCCATCTGGTGGCCAGCAGCAAAATTACAACACAGCTGCGAC 1299
VER.DE.x.AGM3 -AG--AG-G--------AG-A-----AG---CA-TAG--AGAC--TGCTGCCATCTAGTGGAGAAAGAAAGAAATGCAG----A--T-C-....................................ACAGAGACATCTAGTGGACAAAAGAAAAATGACAAGGGAGTAAC 837
VER.KE.x.9063 CAGA-AG-G--------AG-------GG---CA-CAG--AGAC--TGCTGCCATCTAGTGGAA.............................................AAG--A-A-A--GCAACAGAGCCATCTAGTGGAGAAAAGAAAAGTAACAGGGAGACAACAGC 1339
VER.KE.x.AGM155 -AGA-AG-G--------AG------------CA-TAG--AGAC--TGCTGCCACCTAGTGGAC.............................................AAA--A-A-ACTGCAGTTACGCCACCTGGTGGACAGCAGAAAAATAACACAGGAGGAACAGC 1328
VER.KE.x.TYO1 CAGA-AG-G--------AG-------AG---CA-CAG--AGAC--C-CTGCCATCTAGTGGAA.............................................AAA--A-A-A-TGCAACAGAGACATCTAGTGGACAAAAGAAAAATGACAAGGGAATAGCAGC 1336
COL.CM.x.CGU1 TGGA-T--TG-G-----TC-A--G--AGA-A-G--AG----A----CTT-TAAAAAGCAGGCCATGATAGAAATGGC--GC-AGG--G-GG-GAA-GCAA--.................................................................... 975
GRV.ET.x.GRI_677 CAGA-AG-G--------AG--------G---TA-CAG-TA--C--C-CT-CCATCTAGTGGAC.............................................AAAA-TGAGAA-GCAGCT.....................AAAAAGAAAAATGAGACAACAGC 1273
MND_2.CM.98.CM16 GAGA-AG---C---T--AG-------GAA---G--AG--A-AC--A---TCCATCTAGTGGCCGAAAAGGAAAATGCAGC-TCAG-A---G--CA-AGA...............................................................GCAATAGT 1116
DRL.x.x.FAO G-GA-AG---C------AG--------G-TC-A--AG--A-AC--C-CTGCCATCTAGTGGATAAAAATGAGAATGCAGCTTCA--A--TG--AATGG-G--...............................................................ACAGC 670
RCM.GA.x.GAB1 G-GA-AG-G--------AG--------G---CA--AG-GA-A---TGCTGCCATCTAGTGGAAAAAGCAGAAAAT-CA-C-GAA--AG----G-G-GCAAC-..................................................................GC 588
RCM.NG.x.NG411 G-GA-AG-G-----T--AG-------GG-G-CGC-TG--A-AA-GC--TGCCATCTAGTGGACAAAGATGAGAATGCAGG-GAAC-AG------G-GCCAC-..................................................................GT 588
MND_1.GA.x.MNDGB1 -----A--T--GAG---AC-A--T------A-A--AT--A-A-TCATAAC-AGAAAGGAAGAAAAGCAGGAGGATG-A............................................................................................ 800
MND_2.GA.x.M14 G-GA-AG---CT--T--AG-A--G--AAA-A-G--AG----AC--TGCTTCCATCTAGCGGCCAAAGGAGAAAGTGCAGCCTCAG-A---G---AGA-A...............................................................GCAACAGC 1040
MND_2.x.x.5440 G-GA-AG---C---T--TG-------AAA---G--AG--A-AC--CG-T-CCACCTAGTGGTTGAAAGAGAGAATGCAGCCTCAG-AG--G--AA-GGAGC-...............................................................ACAGC 673
MNE.US.x.MNE027 GAGA-AG-G---C----TG-------AAA-...C------T-C-GAGA--CCTAGTGGTGGAA...............................................................ACAGGAACAGCAGAAACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGC 909
LST.CD.88.447 ---A-AG--GC-------C-A------A-GC-A------A-AAT---A-C-ACTCAGGAA.............................................................................................................. 333
LST.CD.88.485 ---A-A---GC-A-----GCA------A-GC-A------A-AAT---A-C-ACTCAGGAA.............................................................................................................. 333
LST.CD.88.524 ---AGAG-C--T--T--AC-------AA-TA-T--AG-GA-AATT-----GAACAAA................................................................................................................. 330
LST.KE.x.lho7 G--AGA---TC------TC-------CA-CAGT--AG--A-AAT---A-C-GCACCAGAAGCAGCAGGGAAGAAAC-AC-G-CAGG-GG-................................................................................ 1438
GSN.CM.99.CN166 ---C--G-GG-G--T--AG--C-G---AAGC-GC-AG-CAG-AT-AGATGTCATCTAGAGGAG............................................................ACCAAGGGTAAAGAAAAGCAGAATAAAGACCCCCCGGGGGCCGCAGG 834
GSN.CM.99.CN71 ---TG-G--G----T--AG--C-G---AAGA-GC-AG-TC--AT-AG-TGTCATCTAGTAGGA............................................................ACAAAAGAGAAAGAAACACAGAACAAAGACCCCCCAGGGGCCGCAGG 840
MON.CM.99.L1 -----A--TG-G-----AG-AC-G---AAGC-GC-AG--A-AATCAG-TGTCACTTAGCAGGGGAACAGGGAGAAC-G---GC-GCAGCCGCG--CGCT..................................................................CCACC 821
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 G-GC-TG-GG-------AG----G---AAGA-GC-A--CAGA-C-AG-TGCCATCTAGAGGAGAAAAAGGGAGAA--AG--TCAC-A................................................................................... 809
MUS_1.CM.01.CM1239 G-G---G-GG-------AG--C-G---AGGA-GC-A--CAG-AT-AG-TGTCATCTGGCGGACAAGCAAGGGGAAG-A--G-CA...................................................................................... 808
MUS_2.CM.01.CM1246 G--ACAG-G--------AG----G---AA-A-GC-A--TAG-AT-AG-TGCCACCTAGCGGAGAAAAAAGAAGACTCA---G-AG-CTC-GG-...........................................................................GC 888
MUS_2.CM.01.CM2500 G-GAGCG-GG-------AG----G---AAGA-GC-A--CAG-ATGAG-TGTCATCTAGGAGAGAAAAAAGAACAAC-AG--CAG-GAG-TC-G........................................................................CCATC 850
DEN.CD.x.CD1 T-G--AG-GGC---T--AG----G--AC--AGAG-AG--AGAA-GAGAAT-GGTGCAAAAAAGAAGAACATAGTT-TTGGC-A-GCAG-CC---G-G-TG-TCAGC-TC-AC-GGG--CCGCGGGAGGTGGCAGCTCCGCGGAACAAGGAGCCTCTGCGGGCGGAAGTTC 924
DEB.CM.99.CM40 C-CTC-G-GG-T------G----G--CAA-A-GGCAG-GT-CAGGAG-AT-AAGCAGGTGGAACAGGAGGAAGAATTAG---TGGCCCT--TCCA-AGA--GAA--AGAAG--AGT--A-CAGAAACAACAAAAGCAACAGGAACAAAGACAGCAGGAGCCTCAGGCAGC 930
DEB.CM.99.CM5 C-CTC-G--G----T---G----G--AAA-A-GGCAG-G-CTAG-AG-AT-AAGCAGGCAGAGCAGGAGGAAGAGTTAG-G-TGGCATT--TTCAGA--A------A-AAG--GTT--AGAAAAAGCAGAAAACTCAGGCAGCAGCAGCAGACACACAGCAA........ 925
TAL.CM.00.266 -----C--TG-G--T--AG--C-G--CAAG-CAG-AG--AG-A--CGCTGCCACCTAGGGGAGAAAAAGGAAACA-CAG-GGAGG-A---...............................................................GTAAGAAAGGCAACAGT 1045
TAL.CM.01.8023 -----A---G-G--T--AG-AC-G--CAAG-CAG-AG--A--A--CGCTGCCACCCAGTGGAGAAAAAGGAGGAG-G---GG-A-CA-C-G-GCAGGGAGC-...................................................GTCAGAAGTGCAATAGT 543
SUN.GA.98.L14 --TCCAG----------AC----G---C--A-A---G-CAGACT-----C-GCAAAAAATGAAGAAGCACAAGCT............................................................................................... 1410
SYK.KE.x.KE51 -A---CG-GG----T--GG-AC----AAA-C-G--AG-GA-A--G-CTTGCAATTGGGAAGATGAGGAAACAGTG-CATCT---GGCC------A-A-TAGCAAC-ACA-A-CG............ACATCTAGTGGCAGAGAAGGAAAAATGCAGCTGCCAGCAGCAAT 865
SYK.KE.x.SYK173 -AG--AG--G-------TG--C----AAA-C-G--AG--A-A----CATGTAATTGGAAAGATGACCCACCAGCG-CATCTG--GGAC---GT-A-A-TAGCAGTCA-AACATG...-CTAGTGAGACATCTAGTGGCCAAAAGGTAGTACAGCAGGAAAAACAAAAGGC 1237
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Gag p17 Matrix end Gag p24 Capsid start
H1B.FR.83.HXB2 .CACAGCAATCAGGTCAGCCAAAATTACCCTATAGTGCAGAACATCCAGGGGCAAATGGTACATCAGGCCATATCACCTAGAACTTTAAATGCATGGGTAAAAGTAGTAGAAGAGAAGGCTTTCAGCCCAGAAGTGATACCCATGTTTTCAGCATTATCAGAAGGAGCCA 1327
Gag __H__S__N__Q__V__S__Q__N__Y__P__I__V__Q__N__I__Q__G__Q__M__V__H__Q__A__I__S__P__R__T__L__N__A__W__V__K__V__V__E__E__K__A__F__S__P__E__V__I__P__M__F__S__A__L__S__E__G__A__
H101_AE.TH.90.CM240 .AG-----GCA-A--------------------------A--TGCA--A----------C-------C-TT----------------G-----------G--------------A----G---T-A---------A-----------C--------------G------- 892
H102_AG.NG.x.IBNG ..........AGCAG------------------------A--TGC-A-A---------AC-------T----G--------------------------G------A-------A----G---------------A--------------------------G------- 858
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .AG-----GCA-------T-----------C--------A--TGCA--A---------AC---C---T----G--------G-----G-----------G------A-------A--------------------A--------------------G-----G------- 559
H104_cpx.CY.94.CY032 .GGT----GCA-T--------------------------A--TGCA--A------------------AG---T--------------G------------------A-------A--------------------A-----------C--------------G------- 693
H1A1.UG.85.U455 .............AG---T-----------C--------A--TGCA--A------CCA-----C------T----------G--C--G-----------G--------------C--------------------A--------------------------G------- 782
H1B.US.90.WEAU160 .A----A--C---------------------------------C-A-----A------------------C-----------------------------------A-------A--------------------A---------------------------------- 1326
H1C.ET.86.ETH2220 .......GGAA---A---T--------T--------------T--G---------------------C--------G----------G-----------------------G--A-----------------G--A------------A----T---------------- 701
H1D.CD.84.84ZR085 .A------GC-----------------T--------A------C-A--A--------------C------C----------------G--C---------------A-------A----------A---------A---------------------------------- 844
H1F1.BE.93.VI850 .............-----T-----------------A-----TC-T-----A-----------C---T-TC-------------------------------G--GA----------------T-----------A-----------------------------G---- 670
H1G.SE.93.SE6165 .A-------C--A--------------T--------------TGCA--A--------------C---------A-------------G--------------------------A-----C-----T--------A---------------------------------- 730
H1H.CF.90.056 .A-AGA---CA-------T--------T--------A-----TGCT--A-----G--------C-----------------G--C-----------------------------A--------T-----------A---------------------------------- 674
H1J.SE.93.SE7887 .G---A--G---------T--------T--------------TC-G--A------CC------C------C----------------------------------GA-------A--A---------------------------------------------------- 650
H1K.CM.96.MP535 ....GA---AGG------T-----------------A-----TC-G-----------------C------C----------------------------G--G---A----G-----------------------A------------A--------------------- 526
H1N.CM.95.YBF30 .......-GCA-TA----TAGG-----T---C----C----CTGCT--A--A---------------C-GC-GA----C-----C--------T-----G-----GA----G--------C--T--T--------A-----A------ATG--C--G--------G--A- 891
H1O.BE.87.ANT70 ....GCA-GG----CGG-T-----------------ATCA--TGCG-----A--------------------C--C--C--G--------------------G-C---------A--A--C--T-A---T---A-C--T--T-----CATG-----G-----G-----A- 1373
H1O.CM.91.MVP5180 ....CCT-GG---ACA--T-----------------AACA--TGCA-----A--------------A-----C--C--C--G--------------------G-C---------------C--T-A---T---A-T--T--T------ATG--------------G--TG 1348
CPZ.CD.90.ANT .--TCTT-G-GGC-AAG-GAG---------C--CA-AGT-G-TGCAGGA--AAT-GCAAGG------C-AC-GA----A-----C--------C--------GTGT-----------AAA-----AT--------C--C--T--------T--T-----------G--A- 739
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ....TC-TC-GGCACT--TGGG--------------A-----TGCT--A-----G---------ACTC----C--C--------C-----------------------G--------------T-AT--T--G--A-----A-----------TC-G-----------TC 904
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .-CTGAA-GCAGTA----TAGG--C--T---C-G--A--A--TGCT--A------------------C-GC-G-----C-----C--------T-----------G--------A-----C--T-AT--------A-----A------ATG--C--G--------G--A- 875
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .G---ATG-CAGT-GT---AG---C------------ACA--TGCA--A-----GCC------C------C-C--------------------C-----C--G-----------A-----A--T-----------A-----------CG----C---G------------ 873
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ....-CT-GCACT-----TAGG--C-TT--------AGCA--TGCT--------G-----------AC----C--G--------------------------------------A-----A--T-----------A--T--------CATG--TC-G------------- 870
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ....-CACCATCA-CT---GCG--C-T----G----A-GA---GCT-----A--GT--ACG---A-TC-A--------C-----CC-------C----------C---------A--A-------AT-----G--C-----A-----CATG--------------G--A- 866
CPZ.CM.98.CAM3 ....GA--GCGCT-----TAG---C-----AG----A-----TGCA--A--A--GC-A--G------C----G-----C--G--C--------T-----T------A-------A---AA---T-A------G--------A-----CATG--CC-G-----------A- 717
CPZ.CM.98.CAM5 ....GAA-GCAGCA-A--TAG---C-----A-----A-----TGCA--A--A------A-------------G--------G--CC-------T-----C--G---A-------A---AAC--T-A---------A-----A------ATG--CC-G--G--G-----T- 1020
CPZ.GA.88.GAB1 ....TCTGC-GGCA-T--TGG---------CC-C--A--A--TGCT--A-----G-----G-----------C-----C-----C--G-----------------G-----G--A-----A--T-----T--G--A-----A-----------TC-------G------T 1388
CPZ.GA.88.GAB2 AA---C--C-G--A-A---AG---------AG-G--------TGCA-----A--G---A-------------G-----C----------G---C-----T----C---------A--A--C--T-----------C--T--A-----CATG--T-----------G--A- 705
CPZ.TZ.01.TAN1 AG-G-CACC-AGT-GG--TAG-CTA-----AG-GA-AACTG-TGCA-----AGTTGCAAGG------C-T--T------------C-------C-------GG---A-------A--A-GG--T-AT--------A-----A-----C--------G--T--G-----A- 959
CPZ.US.85.CPZUS ....--T--CATT-GT---AGC--------AG--A-A------GCT-----A--G--------------A--G--T--C--------------C----------CG--------A-----C--T-A---G-----C--C--G-----CATG--C-----------G--G- 1375
H2A.DE.x.BEN A-CACCT-G-GG-AAA--AGG---C-----CG-GCAA--AGCGGGT...--CA-CTAT--C---GT-C-AC-GAGC--CC-----C-----------------T----G--G--A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG-- 1646
H2A.GW.x.ALI A-CACCT-G-G-ACAGG-GGG---C-T---CG--CAA--AGTAGC-...--CA-CTACACC---GT-C-GC-GAGC--CC----C---G----T---------T----------A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG-- 1639
H2A.SN.x.ST A-CACCT-GCGG-AA-G-AGG---C-T---CG--CAA--AGTGGC-...--CA-CTATACC---GT-C-AC--AGT--CC----CC-------T---------C-------G--A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG-- 1091
H2B.CI.x.EHO A-CA-CT-GC-GCC-A......GC---T--AG-GCA---A-TAGCT...--CA-TTATTCC--C-T-C-GC--AGC--CC----C--------C---------T--------------AAG---G-GG-------AG----AGGA---CAG---C----------GTG-- 1608
H2B.GH.86.D205 A-CACCT-GCGGC-GA......-----T--AG-GCA---ACTGGCT...--CA-CTAC--C--C-T-C-GC--AGC--CC----C--------T--------GT----------A---AAG---G-GG-------AG----AGGA---CAG---C-----------TG-- 1607
H2G.CI.x.ABT96 A-CACCT-G-GGCAGAG-AGG---C-----AG-GCA---AGTAGG-...--CA-CTAT--T----T-C-AT--AGT---C-----------------------T-G--------A---AAG---G-GG--------G-G--AGGA---CAG--GC-G--------CTG-C 1009
H2U.FR.96.12034 T-CACCT-G-GGC-G---AGG---------GG-GCA-----TAGGT...--CA-TTAT-CC--C-TAC-TC--AGT--------AC-C-----C---------C-G-----G-----AAAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C-----G--CTG-- 1125

Gag p17 Matrix end Gag p24 Capsid start
MAC.US.x.239 A-CATCT-GCGGCAGAG-AGG---------AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTAT--C--C-T-C-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G--A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------TTG-- 1596
Gag __P__S__S__G__R__G__G__N__Y__P__V__Q__Q__I__G__.__G__N__Y__V__H__L__P__L__S__P__R__T__L__N__A__W__V__K__L__I__E__E__K__K__F__G__A__E__V__V__P__G__F__Q__A__L__S__E__G__C__
MAC.US.x.251_1A11 A-CATCT-GCGGCAGAG-AGG---------AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTAT--C--C-T-C-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G--A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------TTG-- 1595
MAC.US.x.251_BK28 A-CATCT-GCGGCAGAG-AGG---------AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTAT--C--C-T-C-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G--A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------CTG-- 1584
MAC.US.x.EMBL_3 A-CATCT-GCGGCAGAG-AGG---------AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTAT--C--C-T-C-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G--A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------CTG-- 1082
SMM.SL.92.SL92B T-CACCT-G-GGA-GA......--C--T--AG-GCA---AGTAGGA...AATA-TTAT--G--CACTC-AC-G--C--AC-G--AC-C-----G-----C---C-G--------A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C----------CTGT- 1030
SMM.US.x.H9 A-CACCT-G-GGCAGAG-AGG---------AG-GCA---AGTAGGT...--CA-TTATACC--C-TAC-TT--AGT--A-----A--------T---------T-G-----------AAAA--TG-GG----G--AG-G--AGGA---CA---GC----------CTG-- 1078
SMM.US.x.PGM53 A-CACCT-G-GGCAGAG-AGG---------AG-GCA---A-TAGGT...--CA-TTACACC--C-TAC-TT--AGT--A-----A--------T---------T-G-----------AAAA--TG-GG----G--AG-G--AGGA---CA---GC----------CTG-- 1522
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 A-CACCT-G-GGCAGAG-AGG---------AG-GCA---AGTAGGT...--CA-TTAT--C--C-TAC--T--AGT--A-----A--------T---------T-G-----------AAAA--TG-GG----G--AG-G--AGGA---CA---GC----------CTG-- 1608
STM.US.x.STM A-CACCT-G-GGCAGAG-AGG---------AG--CA---AGTAGG-...--CA-TTAT--C--C-TAC-AT--AGC--A-----C--G--------------GT----G--G--A---AAA--TG-TG--------G-G--AGGA---CAG---C----------CTGT- 1252
SAB.SN.x.SAB1C GACACCT-G-GGT-G-TCG-G---------C--T--CAGTGTT-AT...AAT---TG---C--C---C-AT-G--C--A--G--AC-T-----T-----------GA-T--G--A---AAG-----TG----G--AG-----------AGC--CC--G----------T- 1593
TAN.UG.x.TAN1 A-CT--TGGCAGA...CATGGT---------G----A--AC-G-AT...AAT---TG-------ACTC-TT-G-----AC-T--CC-------------T---AC---T--G--A--AAGG---G-GG-----A-AG----------CCA---CC-C--------GTG-T 1463
VER.DE.x.AGM3 AGTGCCACC-GGT-G---T-------T---AGC-CAA--AC-GGGA...AATGC-TG-A-----GT-C--T-G-----AC-C--C--------G----------C------G-----AAAA---G-AG-----A-AG-G--------CCAG--T-----------GTG-- 1004
VER.KE.x.9063 G-CACCTGG-GGC...--T-------T---AGCGCAA--AC-AGGA...AATGCCTG-------GTTC-AC----C---C-C--A--------G----------C------G--A---AAA--TG-AG----GA-AG-G--A-----CCA----C-C--------GTGT- 1503
VER.KE.x.AGM155 GACACCTGG-GGC...----------TT--CGC-CAA---C-AGGG...AATGC-TG---G---GTAC-AC-T------C-C--CC------------------C------------AAAA--TG-GG-----A-AG----------CCA---CC-C--------CTG-- 1492
VER.KE.x.TYO1 G-CACCTGG-GGC...--T--G----TT--AGCGCAA--AC-AGGA...AATGCCTG-------GTAC--T-G-----GC-C--C--------G----------C------G-----AAAA--TG-AG-----A-AG-----------CA---CC----------CTG-- 1500
COL.CM.x.CGU1 ....-AGG-AGCA-AG-AATTGG-CATG--A-----AACAGGGCCT--A...GGGCCA--G-----AC--C-GAGC--C--G--G---GGA--C-----T--GTGT-----G...GGA-GAA-TGCT--TTCCT--GCT--------C-T---T-AT--TACG--G--A- 1135
GRV.ET.x.GRI_677 G-CACCTGG-GGC-AATCAAG---------AG----AA-TC-G-AT...AATGCCTG------C---C-TT-G--T--GC-C--G--------G-----C---TGC--G--G--A--AAGG-GGG-AG-------AG-C--------CCA----C-C-----G---TGTC 1440
MND_2.CM.98.CM16 GACACCT-G-GGCCG-TCAA----------A---CA-ATA-TA-AT...CA-ACCCCA--C-------GA--T-----GC-C--GC-G-----G---------TGCA-----------AAG--T---------A-AG-G--------CAT---C--G--T-----GTG-C 1283
DRL.x.x.FAO GACATCT-GCGGCAGGTCAAG---C-----C--TCA-GTTGTT-AT...CAA--GGCA-----C-----T--T-----A-----C--------C-----G--G---A-T--G--A---AAG-----TG--------G-G--T-----C-TG--CC-G--------CTG-- 837
RCM.GA.x.GAB1 G-CACCT-G-GGACAA--AGG------T------A-TACT-TA-AT...CA---GCCT-AG---A-TC-T--------A--G---C-------C-----C--G--G-----G-----AAAA---TCAG-------AGCG--------C--G---C----------CTG-- 755
RCM.NG.x.NG411 GACATCT-G-GGACAA--AGG---------A-----AACA-TT-AT...CA---GCCT-A-------C-A-----T--------A--------T-----------------G--A---AAA--TG-AG-------AG-G--T--------G---C-G--------CTG-- 755
MND_1.GA.x.MNDGB1 ................--TA-G----T----G--CAAAG-G-TGCAGCA--A--GTATCAGT--ACTC-A---AGT-----G-T-A--C-GA-----------AC---G-----A---AAG-GG-AA--G--G--C--C--TC-A--C--------GA----------A- 954
MND_2.GA.x.M14 GACACCT-G-GGCCG-TCAA-------T-----TCA-ATA-TA-AT...CAAAC-CCA--G-----A-GA--T-----A--------------C-----C---TGTA-T--G--A---AAA-----T------A-AG----T-----CAT---CC-----------TG-C 1207
MND_2.x.x.5440 GACACCTGC-GTTCG-TCAA----------C--TCA-GTA-TA-AT...CAAAC-CCA----------GA--T-----A-----C--G---------------TGTA----G-----AAAG------------A-AG-G--T------ATT--C--G---------TG-- 840
MNE.US.x.MNE027 A-CATCT-G-GGCAAA--AGG---------AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTATACC--C-TAC-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G------AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------CTG-- 1076
LST.CD.88.447 .G-A--GC-G-CTAAA--TGGC-----T--AC-C--CAGAG-A-AT...CA-AG-TG------CACAC-AT-G-----------AA--C-AA-T---------A----------T-GA-GA-GG-AG------ACAG-GG-A--------T--CC-CA-----AA---TT 499
LST.CD.88.485 .G----GC-G---AAA--TGGC-----T--AC-CA-CAGAG-A-AT...CA-AG-TG------CAC-C-AT-G-----------AA--C-AA-T---------A----------T-GA-GA-GG-AA------ACAG-GG-A--------T--CC-CA-----AA---TT 499
LST.CD.88.524 ....CCTGTG-CA-AA--TA------TT---T-GA-TAGAG-A-AT...CAAAG-TG---C---ACCC-TC-------C-----AA-TC-AA-------G---A----------T-G--GA-GG-AG------ACAG-GG-T-----------TC-GA-----AA----T 493
LST.KE.x.lho7 ......................-----T--CC-GA-AAGAG-A-AT...CA-AG-TG-------ACAC-TT----G--C-----AA--C-AA-------G---A----G-----C-GA-G--GG-AA------ACAG--G-A-----------C---A-----AA---TT 1583
GSN.CM.99.CN166 GGGACAGGCGGTA--T--T-----C------G-GA-TAG---TGC---A--A--GTATCA----------C-CAATAG-----T-C-T--GA-T-------GCA----G--G-----AAAG--TGCT-----GACAG-TG--T-----CAG--T-----------CTGT- 1004
GSN.CM.99.CN71 GGGACAGGCGGTA--T--T--G--C-----C-----TAGA--TGCT-----A--GT-TCA---C------C-CAACAGC---GTCC-T--GA-T-------GCA----G-----A---AAG--TGCT-----GACAG-CG-TC-----CAG--TC--A-------CTGT- 1010
MON.CM.99.L1 AACAG--GGCGTACC---TGG---C------G-C---AGA-CACAGGG---AGGCT-CCA---------AG-GGAG---C-GCTCC-C--GA--------C-G--CA-T--G------AAA--TGC----------G-GG--C-C--CCAG--TC----------CATG- 991
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 .GCGCAGGCAGCT...--TGCC--C-----AG-CA-AAG----GCA--A-----GT-CCA----------C-CAATG------TA-----AA-------GTC-A----G--G--A---AAA--TGCTG-------TG-GG-A------CAG-----GG----G--G--A- 975
MUS_1.CM.01.CM1239 .GCACAG-----AACT--TGCT--------C--CA-AAG----CCA-----A---T-TCA---C---T--C-TAATG------TC-----GA-------GTC-A----G-----A---AAA--TGCAG-------AG-GG-A------CA----C--G--------A-A- 977
MUS_2.CM.01.CM1246 AA-AGC--CCACCAGTG----G--------AG-CA-AAGA-CAGCA-----A--GTATCAG------T-TC-TAGC-----GCTA-----AA-C------TC-AC------G-----AAAA--TGC---------AG-GG--C----CCAG--CC-----------TG-- 1058
MUS_2.CM.01.CM2500 AGGAGCAGGGGCAAG---------C-----AG-GA-TAG--CAGCT--A---ACCTATCA-------T--C-CAGC--C----T------GA-C-----GTCCAC-A-T---------AAA--TGC---------AG-GG-TT----CCA---C------------TGT- 1020
DEN.CD.x.CD1 CTTT--AG---CAAATTCT--------T--A--T--CAG--CAGCT-----A---TATCAG-----A---T--AGTA-C--GGTG-----AA-----A-T----AG-----G--C-GAAAA--TTCG-----GA-AG-G--AC-A-----G-TCC-CG-C-----GCTG- 1094
DEB.CM.99.CM40 A-C-CAG-CAACACCATCAGTT--C--------CT-AAGAC-GGGG--A...--GT-T--G---AT-C-AT--AGC--C--G-TAG----AA-C---A----T-CT-----G--A---AAA--TTCT-----GA-AG-T--TC-T---CA--TC--GG----G--CTGT- 1097
DEB.CM.99.CM5 ....-AA-CAA-CCAACCAGCT----TT--A--CC--AGAC-AGGA---...---TAT------AT-C-TT--AGT-----G-T-G-G--AA-C---A----T-C---G--G--A---AAA--TTC------GA-AG-G---C-A---CA--T---GG-------GTGT- 1088
TAL.CM.00.266 GACATCT-G-GGCCAA-CAGG---------C---A-AAGA--TGCA---CA---GTATCA---------AC-G--------GCTGC----GA-----A-TGCCACTA----G-----AAAA--TGC---T---ACAG-GG-GC-C--C--G---C--G-G-----GTG-- 1215
TAL.CM.01.8023 GACATCT-G-GGCCAT--TGGG--------C--TA-AAGA--TGCA--ACAA--GTATCAG---------T-G-----C---CTGC-G--AA-----A--GCCACTA-------A---AAA--TGC------GACAG-GG-GC-T--C--T---C--G--------TG-- 713
SUN.GA.98.L14 ................TCT-------TT--AG-GCA-AGAG-GGGA...CAAA-TTACA-T------C-TC-C--G--------AG-GC-AA-------G--GA----G----------GA-GG-AA------ACAG-GG-A------G----T---ATGAC------A- 1561
SYK.KE.x.KE51 G-CATCT-G-GGC-G-TCAGG----------C--A-TAGA---CCA--AAAT---TG-A-T---GTA-GGG-CAACA-C--G--------AA-C------G-G-C---GA-CAGC--AAAA--TGATG-CTC-C--G-C--AC-A--CCA-ATT---A-------TTTT- 1035
SYK.KE.x.SYK173 AGCA-CACCG-CACCT--AGG---C--T--AC-GC-CAGA--TCCT--AAAT--GTG-A-T---ACA-GAG-CC--GT---G---C----AA-------GG-G-CT--GA-CTCC--AAAA--TGATG--TCCA-AG-G--AT-A---CAG--TC--A--------TTT- 1407
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H1B.FR.83.HXB2 CCCCACAAGATTTAAACACCATGCTAAACACAGTGGGGGGACATCAAGCAGCCATGCAAATGTTAAAAGAGACCATCAATGAGGAAGCTGCAGAATGGGATAGAGTGCATCCAGTGCAT...GCAGGGCCTATTGCACCAGGCCAGATGAGAGAACCAAGGGGAAGTGAC 1494
Gag T__P__Q__D__L__N__T__M__L__N__T__V__G__G__H__Q__A__A__M__Q__M__L__K__E__T__I__N__E__E__A__A__E__W__D__R__V__H__P__V__H__.__A__G__P__I__A__P__G__Q__M__R__E__P__R__G__S__D_
H101_AE.TH.90.CM240 ----------------T-TG--------T-T------------C--G-----A-----------------A---------------C----------------G--A--C-----A---...------------C----------------G------------------ 1059
H102_AG.NG.x.IBNG ----G-----------T-TG----------T------------C--G-----A-----G-----------T--------------------------------G--A--------A---...------------C----------------G------------------ 1025
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------------TG-----G----T------------C--G-----T-----------G-----T--------------------T-----------GT-A-------CA--G...---------T--C-------G--------------------------- 726
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------G----TG--------T-T------------C--G-----A-----------------T-----------------------C-----C--GACA--------A---...------------C----------------------------------T 860
H1A1.UG.85.U455 ----------------T-TG-----G--TGT------------C--G-----T-----------------T-----------------------G-----C--GT-A------------...------------C----------------------------------- 949
H1B.US.90.WEAU160 --------------------------------------------------------------------------------------------------------T-A------------...------------------------------------------------ 1493
H1C.ET.86.ETH2220 ----------------------------T-----------------------------------------C--------------G--------------C--GT-A------------...---------G-------------A--------C--------------- 868
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------------------------------------------------------------------------------C--GC-A-----------G...---------G-------------------------------------T 1011
H1F1.BE.93.VI850 -T--CAC---------------------T-----------------------------------------C-----------------------------C---T-A------------...---------GCCC----------------G-----T-----G-----T 837
H1G.SE.93.SE6165 ----------------TCT----T----------------G-----------T---------C----G--T--T--------------------G-----C--GA--------CAA--G...---------T--C-------------A--------------------T 897
H1H.CF.90.056 ----------C-----TG-T--------T-----------------------------G-----------T--A--------------------------C--G--A------------...------------C----------A--------------------C--T 841
H1J.SE.93.SE7887 ----G-----------T---------------A-A--------C--------T-----------------T--T--------------------------C--G--A--------A---...------------------------G----------------------T 817
H1K.CM.96.MP535 -T---------C----------------------------------------------------------T--T--------T-----------------C--GT-A--C---------...-----------CC----------A-----------G-----G------ 693
H1N.CM.95.YBF30 -G--CTC----C----T--T---T----T-----A-----------G-----A-----G---C-G--G--AGT---------------A-----C--------GACA--------C-C-...-TG--A--AC-AC-C-----G--AC-------C--T--A--------T 1058
H1O.BE.87.ANT70 TTT-CT-T---A-T--T--T--------TG-CA-A--A----------G---TT-A---G--C----G--AGTA--------------A-T---G---------ACT--C---CCA-CG...-T------GT-GC-------G-----A--G-------CA--------- 1540
H1O.CM.91.MVP5180 T---CT-T---A-C--T--------G--TG-CA-A--------C----GG--TT-A---G----G--G--AGTA--------------A---------------ACT------CCAGCA...ATG-----GT-AC-------G-----A--G-------CA--------- 1515
CPZ.CD.90.ANT -T--T--T-----------------T--TG----T----AC-------G---------GG--C-------AGTA--------------A--T--G--------GT-A--C--CACT---...-----A--AG-ACAGG----A--AT-A--G-------CA--------T 906
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 TA--TTTG---G-T-----A-----G--TG-T--A-----------G-G----------G-TC---G----GT---------A------------------C-GA-------T--T---...--C--C--C--A--T-----A---C-A---------C----T-----T 1071
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -G--C-----C------------T----T-----A-----------G-----A-----G---C-G--G--AGTT--------------A-----G-----C--G-GA--------A---...ATG-----A--AC-------A--AG-A--G--G-----A--------T 1042
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----T-----------T-----------T-----A--------C--G-----------G--C---------GT---T-----------ACA------------GC-------TA-C---...ATG-----A--A-----------A------------------------ 1040
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----T------C-------------------------------C--G-----A---------C-------AGTA--------------------G-----C--GC-C--------T---...-----A---G--C-------A--A------------------------ 1037
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -G--T-----CC-C--T--T--------T---A-A--A--------G--------------TC-------AGTA--------T--G-----T--G-----C--GACA--C--TACC---...-----------A--T-----A--A-----G--------A--C------ 1033
CPZ.CM.98.CAM3 -T---------G-T--T--T-----T--TG-TA-A--A--G--C--G-G---T-----GG-C--G--G--AGT---------------A---------------ACA--C--T------...-----T--AG-A--C-----A---C-A-----GG--C-A--------- 884
CPZ.CM.98.CAM5 -T--C--G---G-C--T--T-----T--TG-C--A--A--G--C--G-G---T-----GG-T-----G--AGT---------A-----A-----G--------GC-A--C--T------...--------A--A--C-----A--AC-------GG----A--G------ 1187
CPZ.GA.88.GAB1 TA--T--G---G-T---------T----TG----A-------------G----------G--C----G--AGT---T-----------C--C--G------C-CT-A-----CACT---...--T--T--G--A--C-----A---C-A--G--G--------T-----T 1555
CPZ.GA.88.GAB2 -A--C------G-G-----A-----G--TG-TA-A--A-----C----G---T-----GG-AC--------GTA--------A-----A--G--G---------T-A--C---T-A---...-----A--AG-G--------T--A--------G-----A--C------ 872
CPZ.TZ.01.TAN1 ----TT-T---C----T-GT-----C--TG-T--T----A------------A-----------G--G--AGT---------------A-----G-----C----CA-----C-CT---...-----A--CCAGCA-G----GAT-C-A-----G--C-CA--GGCA--T 1126
CPZ.US.85.CPZUS -T--C------G-C-----T-----C--TG-TA-A-----------G-G---A------G-T-----G--AG----------------A-----T--A------ACA-----TC-----...-----C-----A--------G--------------C------------ 1542
H2A.DE.x.BEN -G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AT--C--------T--------AA-C-G-----TT--T-----A-----A-----C------TCGCA---C---A-A-CA......--C--CT-AC--G----A---C-C-----C-----A--GTC---- 1810
H2A.GW.x.ALI -G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AC--------------------AA-C-GG----TT--------A-----A-----C------GTT-CA-----CA-A-CA......--C--CT-AC--G----G---C-T-----------A--GTC---- 1803
H2A.SN.x.ST -G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AC-----------T--------AA-C-GG--A-TT--T-----A-----A-----T-----CGC-CAA--C---A-A-CA......--C--CT-AC--G-G--G---C-C--G--G---------TC---- 1255
H2B.CI.x.EHO ----TT-T---A-T--TCAG---T----TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-GG----TA--T-----------A-----C-----CCA-CA-------TC--CA......--C--A--GC--G----G--AC-C--G--------A--GTCA--- 1772
H2B.GH.86.D205 ----TT-T---A----TCAG--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G---A-TA--------------A-----C-----CCAGCAA--C--GTCA-CA......--C--A--GC-GG----A--AC-T--G--C-----A--GTCA--T 1771
H2G.CI.x.ABT96 TA---T-T---A-C--TCAA--------TTGT--A--A-A---------------------TA-T-G---A-TA--T--------G--A-----K------CTTCAA------CAA--A......-----GCCGC--G----A--AM-C--G-----G-CA---TCA--T 1173
H2U.FR.96.12034 -G--CT-T---A-T--TCAA---T----TTGC-----A-A---------T--T--------TA-C-GG--A-TA--T-----T-----A-----T-----C-C-CA---C---AAC--A......--C--ACCAC--G----G--AC-T-----G-----A--TTC---T 1289
MAC.US.x.239 ----CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-AC--------G--T-----G--TA-C-G---T-TT--A--C-----G--------T-----CTTGCA---C---CAA-CA......-CT--A...CA--A---A--AC-T--G--G--GTCA---TCA--T 1757
Gag T__P__Y__D__I__N__Q__M__L__N__C__V__G__D__H__Q__A__A__M__Q__I__I__R__D__I__I__N__E__E__A__A__D__W__D__L__Q__H__P__Q__P__.__.__A__P__.__Q__Q__G__Q__L__R__E__P__S__G__S__D_
MAC.US.x.251_1A11 ----CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-AC--------G--T-----G--TA-C-G---C-T---A--C-----G--------T-----CTTGCA---C---CAA-CA......-CT--A...CA--A---A---C-T--G--G--GTCA---TCA--T 1756
MAC.US.x.251_BK28 ----CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-AC--------G--T-----G--TA-C-G---T-TT--A--------G--------T-----CTTGCA---C---CAA-CA......-CT--A...CA--A---A---C-T--G--G--GTCA---TCA--T 1745
MAC.US.x.EMBL_3 ----CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT--A--A-AC--------G--T-----G--TA-C-G---T-TT--A--------G--------T-----CTTGCA---C---CAA-CA......-CT--A...CA--A---A---C-T--G--G--GTCA---TCA--T 1243
SMM.SL.92.SL92B -A--CT-T--CA-T--TCAG-----T--TTGT--A--T-A------G--------------TA-C-G---A-TA--T-----------A-----C-----CCT-CAA--C---AGAGGACAACAGCC-G-GCAAC-GG-T--AGG-C-A--G------TCA---TCA--- 1200
SMM.US.x.H9 -T--CT-Y---A-C--TCAA--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G---A-TT--A-----A--G-----T--T------TT-CAA--C--RCA--CA......--T--A--AC--G----A--AC-T-----G-----R---TCC--- 1242
SMM.US.x.PGM53 -T--CT-T--CA-C--TCAA--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G---A-TT--A-----A--------T--T------TTGCAA--C--GCA--CA......--T--A--AC--G----A--AC-C-----T-----A---TCA--T 1686
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -T--CT-T--CA-C--TCAA--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G-----TT--A-----A--------C--T------TT-CAA--C--GCA--CA......--T--AC-AC--G----G--AC-T-----G-----A---TCA--- 1772
STM.US.x.STM ----CT-T--CA-C--TCAAC--T----TTGT-------AG--------------------TA---------T---A--------------T--T-----C-TGCA-------CAA-CA...C-G--T--GC-GC--G----G--AC-T-----------C--GTCA--T 1419
SAB.SN.x.SAB1C T---TT-T---A-C--TCAA-----C--TG----A--A-A---C--G-GG--AC-A-----AG-G-----TGTT--------A-----G-----T-----CCTTAGA--C--GCC--CG...CA-CA---CCCA--T-AG--AGT-C-A--G--C---CAA--GTCA--- 1760
TAN.UG.x.TAN1 TAAGTT-T--CA-T--TCAG---T----TGTCA-A--A-AC-------GG--A-----G--TA-C--G--AGTA--------T-----A--CC-G-------T-ACA--C--CCCA-CA...-----A--GC-AC--G----G---C-A--G--C-----A--TTCA--- 1630
VER.DE.x.AGM3 -A--CT-T--CA-C--TCAA-----T--TGTCC----A-AC-------GG--GC-A-----AG-------A-T---------------A--CC-G-------T--CT--C---CCA-CA...-----A--AT-AC--G----A--AC-C-----C--T--A--CTC---- 1171
VER.KE.x.9063 ----CT-T--CA-C--TCAA-----T--TGTGT-A--A-AC-------GG--AC-A-----AG-------A-T---------------A--CC-G------GT-ACA--C---CCA-CA...-----A---T-AC-------A---C-T-----C--T-----TTCA--- 1670
VER.KE.x.AGM155 -----T-T--CA-C--TCAG-----T--TGTCT-A--A-AT-----G-GG---T-------AG-G-----A-TA--T-----------A--CC-G------GT-ACC--C---CC--CG...-----C--CT-GC--G-G--A---C-C--G--T--GG-----TCA--T 1659
VER.KE.x.TYO1 -A--CT-T--CA-T--TCAG-----T--TGTGC-A--A-AT-------GG--AT-A-----AG-G-------T---T-----A-----A--CC-G------GT-ACA--C---C-A-CC...-----A--CC-AC--G----A---C-C--G--C--TC-C--CTCA--T 1667
COL.CM.x.CGU1 TAG-TT-T---A-G---TTG-----C--T-TTT---ATACT-------G-TT-CCT--GG-C--G--G--TGAG--T---A-AA-G--A-A---G-AT--CCT-C-A-----G--C......CAGCA---ACAACAG-A---AGCAT-A--GC-G--T-CA-C-TCA--T 1299
GRV.ET.x.GRI_677 T-T-CT-T---G----TCAG-----C--TGT-A-A--A-AC-----G-GG--AT-A-----TC-T--G--AGT---T-----A-----A-----G-----C--GACA--CAG-CCA-CA...--T--C--GT-AC--G----G---C-A-----C--G-CA--GTCA--T 1607
MND_2.CM.98.CM16 T---CT-T---C-C--TGG------C--TG-TA-T--A-AC-----G-G---GC-T-----AG-G--G--TGT---------------------C---A-CTTGAGA--C---CAAGTG......--T-----GC-C-A---TGTCT-----A-C----C---C-----T 1447
DRL.x.x.FAO T-AGCT-T--CA-C---CAG---T----TG-TA-T----AT--C----GT---C-C-----AG-------C-T---------------A--T--T--------GAGA-----TCAAGTA......--A---C-CC---A---GGT-C-T---A-C--CTCA--GTCA--- 1001
RCM.GA.x.GAB1 TA--CT-T---A----TCAA--------TG-CA-A----A---C--G-GT--GC----G--AG----G--AGTG--------------A-----C------GCTAGA--------A-CA......--C--G--AC--G----G--AC-T----------CA--------- 919
RCM.NG.x.NG411 TA--CT-T---G----TCAG---T----TG-CA-A----A--------GT---T-A-----AG----G--AGTA--------T--G--A-----T-----CTTGAGA-----CAAT-CA...-G-CCA...C-AC--G----T--AT-A--G-------CA-----C--T 919
MND_1.GA.x.MNDGB1 T-AGT--T-----G--T-T------G--TG----A--A-AT-----G-G---A------G-C--------TGTA--T------C----A------------CT-ACA-----TCAA--A...CA-CCAG-ACAAC--GG---AGGAT-A--GACC--TTCA--CTC---T 1121
MND_2.GA.x.M14 T----T-T--CC-C--TGGT---T----TG-TA-T----A------G-G---TC-C-----AG-G--G--TGT---------------------C------CTTAGA--C--CCAAGTA......--A---T-GC-T-A---GGT-C-----A-C----CA--------- 1371
MND_2.x.x.5440 T---GT-T--CC-C--TGG------C--TG-CA-T--A-AT-----G-G---TC-C-----AG-G--G--TGT---------------------C------CTTAGA--C--CCCTGTG......--A-----GC-C-A---AGT-C-A---A-C----CA----A---- 1004
MNE.US.x.MNE027 T---CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-A------------T-----G--TA-C-G---A-TT--A--C-----G--------T-----CCTGCA---C---CAA--A......-CT--A...CA--A---A---C-T--G--G--GTCA---TCA--- 1237
LST.CD.88.447 TG---G-T--C-----TGT----T----TG-CA-A--A-AC-------GG--A-----G--AA-T-----TCAT--TGTG--A----GG-----------C--GAAA-----GCAA--A...CA-CCTG-ACAAC--GG---AGG-C-T---ACC--T-AT-C--CA--T 666
LST.CD.88.485 TG---G-T--C-----TGT----T----TG-CA-A--A-AC-------TG--A-----G--AA-T-----TCAT--TGTG--A----GG-----------C--GACA-----GCAA--A...CA-CCTG-ACAAC--GG---AGG-C-T---ACC--T-AT-C--CA--T 666
LST.CD.88.524 TG---G----C-----TGT----T----TG-TA-A--A-AC-------GG--A-----G--AA-------TCAT--AGCG--A----GA--T------------CA------CCA---G...CA-CCAG-ACAAC--GG---AGG-T-A---ACT----AT-C--CA--T 660
LST.KE.x.lho7 TG--TG-T--------TGTT---T----TG--A-T--A-AT-----G-GC-----------AA-------TCA---AGTG-------G------G---------CA---C--GCAA--A...CAGCCAG--CAAC--GG---GGGTT-A---ACT--T-AT-C--CA--T 1750
GSN.CM.99.CN166 TA--CT-T---A-G---CAA-----C--TG-TA-A--A-ATT------GG--AG-A--G--TA-T-----TGT---------AC-G--A-----G-----CCTTT-A-----G--A-CA...----CA---CAAC-GGTG-CAGG-C-T-----C--T--C---GCA--- 1171
GSN.CM.99.CN71 TA--TT-T---A-G---CAA-----C---G-T--T--A-ACT------G---AG-A--G--TA-T-----TGT---------AC-G--A-----G------CTCT-A-----GCA--CC...--G-CA--CCAAC--GT--CAGG-C-T-----C--T--C---GCA--- 1177
MON.CM.99.L1 TT--CT-T--CA-C--TCAGC-A------G-CA-A--T-AT-----G-GG--AC-C-----TA-T--G--TGT---------------G--CA-T-----CTT------C---CA--CG...C--CAA--GCAAC-CAAT-CAGG-C--G----C----C---GGCC--T 1158
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 TA---T-T--CA-C--TCAAC----G--TG-CA-A--A-A------G-G---T--A-----TA-------TGTA--T-----AC----A-----------CCTGT--A-C---CA--CC...CA-CA---GCAGC-CAAT-CAGGCC-C--GA-C----CA---TCA--- 1142
MUS_1.CM.01.CM1239 TA--CT-T--CA-G--TCAGT-------TG-CA-A----AT-----G-GG--T--A--G--CA-------TGT---A------C----A------------CTGC-A--C---CA--C-...CAGCA---GCAGC-CAAT-CAGGCC--C-GAGC---TCA---TCA--- 1144
MUS_2.CM.01.CM1246 T---CT-T---G----TCAG-----C---G-CA-A--A-AC--C--G-GG--A--A---C-AA-------TGTGG--------C-G--A-----CA-A--CGTTT-A-----CCAA-CA...A--CA---ACAAC--AAT-CAGG-C-A--GT-C---TCA--GGC---T 1225
MUS_2.CM.01.CM2500 TT--TT-T---G-G--TCAA-----T--TG-------A-AT--C----GT--AG----GC-AA-T--G--TGTGG--------C-G-----T--G------CTTT----C--CCAA-CA...---CA---CCAAC--AAT-CAGG-C-TC--T-T--CTCA---GCA--T 1187
DEN.CD.x.CD1 TA--TT-T---A----TCAAC-C-----TG--A-T--A-A---C----G----------G----------TGT---T-----A------CAT--T------TTG-CT-----G-CTA--TTACA-CA---GC--C------CAGCACAA--G--C-----A--TTCA--T 1264
DEB.CM.99.CM40 ----CT-T--CA-T--TGGTC-A--T--TG--A-T--A-AT-T---G-GG--T-----G--CA-T-----TGTA--T-----------A-----G------TT-CAA--C---CAA--A...CAGCC-......C---AG--G---C-T--G------TCA---GCA--- 1258
DEB.CM.99.CM5 -T--CT-T---A-T--TGGGC-------TG-CA-A--A-AT-TA----GG--A--------TA-------TGTG--T-----------A-----G-----CTT-CAA--C---CA---A...CAGCCA......C---A---T---C-T-----G---TCA---GC---- 1249
TAL.CM.00.266 T---CT-T--CA-C--TCAA-----T--TG----A--A-AG-----G-GG--A-----G--CA----G--C-T---T------C-G--AT----G------CAGA-------CCA-......AT---T--AC-AC--G----A---T-A--G------GCA--G------ 1379
TAL.CM.01.8023 TT--TT-T---A-C--TCAG-----T--TG----A--A-A------G-GG--------G--CA-T-----T-T---A------C-G-----C---------CAGA----C--CCA-......AT---T--AT-AC--G----A---C----G--G---GCA--C------ 877
SUN.GA.98.L14 TT---G----CA-C--TGTG-----G--TG-CA-A----AG-------G---T-----G---A-------TCAT--AGTG------AG------------C---A----C--TCA---G...CAGCCTG-ACAGC--GG---AGGCC-A--GACT--T-AT--T-CA--- 1728
SYK.KE.x.KE51 TA--TT-T--CC-C--TGA------T--TG-CA-T--A-AT-------G---A------G--A-C-----TGTG--T----------GGT-T--------CCT-CAA--C---CAA-C-...CA-CA--AGCAGC-TGT--CAGG-C-A-----T--T--T-CCTCA--- 1202
SYK.KE.x.SYK173 TT--TT-T---C-C--TGG------T--TG-T--A--A-AT-----G-G---------GG-AA-T-----C-T--------------GG--G-C-------CTT-AA-----CCAA-CG...CA-CAA---GC-C---A--CAGGAT----G--T--CTCC-CCTCA--- 1574
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H1B.FR.83.HXB2 ATAGCAGGAACTACTAGTACCCTTCAGGAACAAATAGGATGGATGACAAAT...............AATCCACCTATCCCAGTAGGAGAAATTTATAAAAGATGGATAATCCTGGGATTAAATAAAATAGTAAGAATGTATAGCCCTACCAGCATTCTGGACATAAGACA 1649
Gag _I__A__G__T__T__S__T__L__Q__E__Q__I__G__W__M__T__N__.__.__.__.__.__N__P__P__I__P__V__G__E__I__Y__K__R__W__I__I__L__G__L__N__K__I__V__R__M__Y__S__P__T__S__I__L__D__I__R__Q
H101_AE.TH.90.CM240 --------------------------A-----------------------C...............--------C--------G-----C--C--------G---------------------------------------------GTT------T------------- 1214
H102_AG.NG.x.IBNG --------------------------A----------------------GC...............-----------------G--------C---------------G-------------------------G------------GT-------T------------- 1180
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------G--G------------A----------------------GC...............--C--------------G-----C--C--------------------A-----------G---------------------GTT------T-A----------- 881
H104_cpx.CY.94.CY032 --------------------------A----------------------GC...............--C------G-------G--------C------------------T----G-------------------C---------C-TT-----CT------------- 1015
H1A1.UG.85.U455 -----------------C---G----A---------------------GGC...............-----------------G-----C--C----G-------------------------------------------------GTT------T------------- 1104
H1B.US.90.WEAU160 -------------------------------------C-------------...............--------C-----------------C--------------------A---------------------------------GT--------------------- 1648
H1C.ET.86.ETH2220 -----------A-------------------------C----------GGG...............--C------G-T-----G-----C--C-----------------------GC-----------------------------GT-------T---------A--- 1023
H1D.CD.84.84ZR085 --T----------------------------------------------GC...............--------------------------C------------------------------------------------------GT-------T-------C----- 1166
H1F1.BE.93.VI850 -----T------------------------------CA---------GGGC...............--C------G-------G-----C--C--------------C-----A-----------------------------T---GT-------T---------A--- 992
H1G.SE.93.SE6165 ------------------T----G------------ACT--------CGGC...............--C--------------G--------------------------------G------------------------------GT-------T-A----------- 1052
H1H.CF.90.056 -----------------------G-------------C----------GGC...............------G----------G-----C--C--------------------------------G-----------------T---GT-----------------A--- 996
H1J.SE.93.SE7887 -----------------------C------------------------GGC...............-----------------------G--------------------T------C-----------------------------GT---T---T----T-------- 972
H1K.CM.96.MP535 --------------C--C-------------------C-----------GC...............--C------G-------G--G-----C-----------------------T-----C------------------------GT-------T------------- 848
H1N.CM.95.YBF30 -----------A-----C-----GGCA-----GG-G-CT--------TGC-...............-----T---G-T-----------T-------G----------G-------G-----C-G---T--G-----------T---GT---------A--G--C-A--- 1213
H1O.BE.87.ANT70 --T--T--G--A-----C----AG--A--G-----TCAC----CT--C-GGCCC............--C-A------------------C--C----G--A-------G-GT-A---C----C-----G----A------C-----AGTG-----CT-A--T--T-AG-- 1698
H1O.CM.91.MVP5180 --T--T-----A-----C--A-AG--A--G-----TAT-----CT--T-GAGGG............GC-AACT----------------C--C----G--A-------G-G--A---C----C-----G----A------C--T--AGTG-----CT-A--T--T--G-- 1673
CPZ.CD.90.ANT --------G--A--A--C--AG-G-----G--G--GCA-------T---CACCT......CAACAG---GG-GGAG----------G--C--C-----G--------C---A-------------GG-G--C--G-N------T--AGT---------A--G----A--- 1070
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --------G-----C--C--AT-G-----G-----T------GCA---GCA...............--C-----C--------------C--C----G-------G----T--A--GC----C-G-G------A-------T-T--AGTA-----C--T--T----AG-- 1226
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----------A-----------GGC---G---G---C---------TGCC...............-----T---G-T-----------T-------G----------G--T-------------G--T--------------T---G----------A-----C-A--- 1197
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----------C--------TG-A--A--------------------T-GC...............--C--T-----A-----------------C--------------TA----GC-G-----GG----C--------C------GTT-----C----------AG-- 1195
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------C--C--C---A-C--A--G--GG----G--------T-GC...............--C--T-----T-----------T--C-----------------TT----GC-------G-------A-------T-----GT------A--A-------A--- 1192
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --------C--------CT----AG----G---G----G---------GCA...............--C--T-----T-----------T-------G----------G-------G--------------T-A------C--T---GTT------T-------T-A--- 1188
CPZ.CM.98.CAM3 -----T--G--------C--T--AGTA-----G--T-CT---------GCA...............--------CG-T--------------A--C-GG------G-GG-T--A--GC-T--C---G-------G------T----AGTT--T--CT-A-----C-AG-- 1039
CPZ.CM.98.CAM5 -----T-----------C--T--A--A------G-T-CT---------GCA...............--------C-----------G-----C----G-------G-GG-T--A--GC-C--C---G----G-A------CT----CGT---T-----A--T--C-A--- 1342
CPZ.GA.88.GAB1 --------G--C--C--C--A--G-----------T--G----CA---GCA...............-----T--C-----------G--TG------G-------G----TT-A--G-----C---G-G--T---------T----AGTA--T--C--T-----C----- 1710
CPZ.GA.88.GAB2 --T-----T------------T-G--A--G---G--------------TCC...............--------AG----T--------G-----C-G-------G-GG-AT-A--GC-T-----GG-G------------T-----GTT-----CT---------A--- 1027
CPZ.TZ.01.TAN1 --T-----G--C--------G--A--A------G--CTG----------CCCCACAGGCA......C-AGG-GGAG-G-----------C--C--------G--------TT-A------------T----C--------C------GTT------T---------A--- 1290
CPZ.US.85.CPZUS --T--------C--C--C---T-G--A------G-G--C---------GCA...............--C-----C--T-----------C--A----G-------G-GG----A--GC-T------G------A------CT-T--CGTTG-T--CT-A--T--C-AG-- 1697
H2A.DE.x.BEN -----------A--A--C--AG-AG-T-----G--CCAG------TAT-GGCCA............C-AAAT--CG-A--G-----GA-C--C--C-G---------CCAAA-A--GC-GC-A--GTGT--C----A---C-A---A--T-A---CT-A-------A--- 1968
H2A.GW.x.ALI -----------A--A--C--AG-AG-A-----G--CCAG------TTC-GGCCA............CGGAAT---G-G--------GA-C--C----G---------CCAGA-A--GC--C-G--GTGT--C--G-----C-A---A----A---C--A-------A--- 1961
H2A.SN.x.ST --------G--A--A--C--AG-AG-A--G--G--CCAG------TTT-GGCCA............C-AAAT---G-A---------AGC--C----G---------CCAGA-A--GC--C-G--GTGC--C--G-----C-A---A----A---C--A-------A--- 1413
H2B.CI.x.EHO -----G-----C--C--C--AG-AG-A-----G---CAG------TAC-GACCC............C-AAAT---G-------G---A-C--C----G---G-----TCAGT-A--GC--C-G---TGT--CC-G-----C-AT-----T-AT--A----------AG-- 1930
H2B.GH.86.D205 -----------C--C--C--AG-AG-------G---CAG------TAC-GGGCC............C-AAAT---G-------G---A-C-------G---------TCAAT-A-----GC-G---TGT--CC-------C-AT-------A---AT-A-------AG-- 1929
H2G.CI.x.ABT96 --------G--C--------AA-AG-A--------TCAG----CACAC-GGCAG............C-AAAC-----A---------A-T--Y----G---------CCART-A---C-TC-A---TGT--C--G-----Y-AT--A--A-A---C--A--TG---A--- 1331
H2U.FR.96.12034 --T--------A-----C--AG-GG-A--G--G---CAG------TAC-GGCCG............C-AAAT--A--A--G--G--TA-C--C---CGG--------CCAAT----CC--C-A---TGT--T--------C-AT--A--T-AT--CT-A--T----AG-- 1447
MAC.US.x.239 --T--------A------T-AG-AG-T--------CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-----C-GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C----------A---A--A-A------A--TG---A--- 1915
Gag _I__A__G__T__T__S__S__V__D__E__Q__I__Q__W__M__Y__R__Q__.__.__.__.__Q__N__P__I__P__V__G__N__I__Y__R__R__W__I__Q__L__G__L__Q__K__C__V__R__M__Y__N__P__T__N__I__L__D__V__K__Q
MAC.US.x.251_1A11 --T--------A------T-AG-AG-T--------CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-----C-GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C----------A---A--A-A------A--TG---A--- 1914
MAC.US.x.251_BK28 --T--------A------T-AG-AG-T--------CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-----C-GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C----------A---A--A-A------A--TG---A--- 1903
MAC.US.x.EMBL_3 --T--------A------T-AG-AG-T--------CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-----C-GG--------CCAA---A-G--GC-A---TGT--C----------A---A-TA-A------A--TG---A--- 1401
SMM.SL.92.SL92B --------G--A-----C----CAAGT-----G----A-------TAT-GGGCA............C-AAAC--AG-------G-----C--C----G---G-----CCAG------C-CC-A---TGC--C--G-------A---A--A-A---C-----TG-T-A--- 1358
SMM.US.x.H9 --T--------------C--AS-AG-C--------TCA-------TAY-GGCAG............C-AAAC-----A--------CA-C--C--C-GR--G-----CCAAT-A--GC-GC-G---TGC-------------AT--A--A-A----T----TG-G-A--- 1400
SMM.US.x.PGM53 --T-----------------AG-GG-A--G-----TCAG------TAT-GGCAG............C-GAAC--C--A-----G---A-C-----C-GG--------CCAA--T--G---C-A--GTGT--C--------C-AT--A--A-A----------G---A--- 1844
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --T-----------------AG-AG----------CCA-------TAC-GGCAA............C-AAAC--C--A--------CA-C-------GG--G-----CCAAT-A--GC-GC-G---TGT-------------A---A--A-A----T-A--TG-G-A--- 1930
STM.US.x.STM --------G--------CT-A-CAG----------TCA-------TACCGGCAG............C-AAAT-----A--G------A-C--C--C-GG--------TCAA--A--GC--C-A---TGT--C--------C-AT--AGTT-A----T-A---G---AG-- 1577
SAB.SN.x.SAB1C -----G--C--------C--AA-A--A--G-------A-----CC--C-GAGCA............C-GAATG--G--AAT------A-T---------G-------C--------TC-CC-G---TGT--C-A------C-A---AGTA-A----T-A-----T-A--- 1918
TAN.UG.x.TAN1 -----G-----A--C--CT-TG--GCT--G-------AG----CTTTT---GCT............------AGAG-AGAT------CGT--C--C-G-G-----G-T---------C-CC-A---TGT----A------C-AT----T-TCAG-C--------C----- 1788
VER.DE.x.AGM3 -----------C--C--C--AG-G--A-----GC-G-A------ATAC-CAGCC............-----CAGAG-AGAT--G--T-CC--C----G---G-----T--------G--GC-A---TGT----A------C-A---AGTGTCTG-CT-A----------- 1329
VER.KE.x.9063 -----------C--------AG-G--A------T---A------TTAC-CAGCC............--C--CAGAG-AGAT--T--G-CT--C----G---------T-----A--GC-GC-G--GTGT----A------C-A---AGT-TCAG-AT-A-----C----- 1828
VER.KE.x.AGM155 --------G--C--------AG-G--A--G--GC---AG-----CTAT-C-GCT............--C---AGGG-AGAT-----G-CC--C---CG---------C-----A--G---C-A---TGT----A------C-AT--AGTGTCTG--T-A--T--C----- 1817
VER.KE.x.TYO1 --------G--C--C--CT-AG-A--A-----GT---A------CTAT-C-GCT............--C--C-GGG-AGAT-----T-CC--C--CCGG--------T--T--A---C-TC-A--GTGT--C-A------C-A---AGTATCAG-C--A-----T--G-- 1825
COL.CM.x.CGU1 --CA----C-AC--A--CT-AG-AGCA------G-G-CT---GGAGAG........................--C--A......-CCA-C-------GGG-C------G-A-A-A-TC-GG-A--GG--A-CCAG--TGCA--A--AT--TCTG-A--A--T--T----- 1439
GRV.ET.x.GRI_677 --------------C--CT-AA---------------AG----CCTTC---GCC............------AGA--AGAC-----G-C-CAA--C-G--A----G-T--TT----C---C-A--GG----GCAG-----C-AT--CCAA-AGG-C--A-----TC---- 1765
MND_2.CM.98.CM16 --T--T-----A--A--CT--A-AG-A--G--G----A-----CT----GGGAG............C-AGATG-AG-AAAT--G----G---A------CA-------G-TT-A--GC-TC-G--GTGT-----C-------AT--AGTA-A---C----------AG-- 1605
DRL.x.x.FAO --T--------C--C--CT-TA-AG-A--G-------AG----CC--C-GAGCC............C-GGATT-C---AAT--G----C--------G-CA----G-GG--T----G---C-A-G-TGT----C------C-AT--AGT--A---CT----TG-G-AG-- 1159
RCM.GA.x.GAB1 --------G--A-----CT-AA-AGCA-----G----CT----CC--C-GAGCA............--CAAC--C--TAAT--G--CA-TC-G--C-G--AT--------AG-A--G---C-A---TGG----A------C-AT--AGTG-A---C--A--T----AG-- 1077
RCM.NG.x.NG411 --T--------A--A--C-ATA--GCT----------CT----CC--T-GAGCC............--CAAC--A--TG----G---A-C-------GG-AT-----TG-G--T--G---C-A---TGT--G-A--------A---AGTA-A---CT-A-----C-AG-- 1077
MND_1.GA.x.MNDGB1 ---------------TC---AG-GG-A------T-G-C--------AT-TGCAA............C-AAATG-A---AAT------AC---C-----G--T-----T--A-----CA-G----G-T-G----A--GTC--T-T--A-TA--T--AACA--TG------- 1279
MND_2.GA.x.M14 --T--------A--A--C-G-A-AG-A-----G----A-----CA--T-GACAG............C-GGA--AGG-AAAT-----G-C---C-----GCAG------G----A--GC-GC-A---TGT--G--C-----C-A---AGTG-A--------------A--- 1529
MND_2.x.x.5440 --T--------A--A--CT--A-AG-A--G--G----A-----CA--C-GGCAG............C-AGAC-AGG-AAAC-------GT--A--C---CA-------G-A--A--GC-GC-A---TGT-----C-------A----GTA-AT---T-A-----C-A--- 1162
MNE.US.x.MNE027 --T--------A--------AG-AG-T--------CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-------GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C-A--------A---A--A-A------A--T-------- 1395
LST.CD.88.447 G-C------GTC--CTCA--AG-AG----G--GC---CT----CC--TGCAGAC...............A-C---G-AGAT------A-G---------GAG---G----T-AA-CTA-GG-A---G----T-----CC--CAA--AGTT--TG-AA-A-----C-AG-- 821
LST.CD.88.485 G-T------GTC--CTCA--AG-AG----G--GC---CC----CC--TGCAGAC...............A-C--AG-GGAT------A-----------GA----G----T-AA-CTA-GG-A---G----T-----TC--CAA--AGTT--TG-AA-------C-A--- 821
LST.CD.88.524 G-G-----G-TC--ATCA--AG-AG-A-----GCA--CC----CA---GCAGAC...............A----C--AGAT-----GA----C------GA----G------A--CTA-GG-G---G-G--------AC--CAG--AGT---TG-AA---------A--- 815
LST.KE.x.lho7 G-G-----GGTC--CTCA--AG-AG-A------C---CC----CT---GCAGAC...............A-T---G-AGAT------A-----------GA----G-C--T-A--CTA-GG-A---G----C-----CC--CAA--AGTA--TG-CA-------C-A--- 1905
GSN.CM.99.CN166 ---------GT----TCA--T-CCA-T--G--G----AG-----C----GGCAG............--C-A----G--AAT--GTC---T--A----G--AG-----C--TT----CC-GC-GCG-TGT----A--------A----GT--AT---T-------C-A--- 1329
GSN.CM.99.CN71 ---------GTA--ATCA--T-C-A-T--G--G----AG-----T----GGCAG............--CAAT--AG-TAAT--G-C---T--A----G--A------C---T----C--GC-GCG-TGT----A--------A----GT--AT---T---G---C-A--- 1335
MON.CM.99.L1 ---------GTCT-GTCC--A-CC--AC-G--G----AG-----A--C-GGGCT............--CAAC--CG-T-AG--CTC---C--C--C-G--A----G-C---T----CC-GC-GCG-TGC--C-A------C-A----GT--A----T----T--C-A--- 1316
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS_1.CM.01.1085 ---------GTAT-ATC-----CA--A-----G----A------C--T-GGGCA............--CAAC-----AAAT----C------C--C--G-AG---G-G---A----GC-GC-G-G-TGT--C-A------C-AT--AGT--A---C--A--T--C-AG-- 1300
MUS_1.CM.01.CM1239 --------GGTA--ATCC----CCA-T----------A------A--T-GGCAA............--CGAT-----AAAT--G-C---C--C-----G-A----------A----G---C-G-GGTGT--C-A--------A----GTT--T--AT----T--C-AG-- 1302
MUS_2.CM.01.CM1246 G-G--G---GTGT-ATCA--G-CAGCA----------A---------T-GACAG............C-AGAC--AG-AAAT-----GA-T--A----G--A------C---T----CC--C-G-G-TGT--C-A------C-AT--AGTA-A---CT----T--T-A--- 1383
MUS_2.CM.01.CM2500 --------GGTAT-CTCC--A-CAGCA----------AG--------C-GGCAA............C-AGAC--AG-GAAT--------C--A----GG-A------T--------C--GC-A-G-TGT--C-A--------A----GTA-A---CT-A-----C-A--- 1345
DEN.CD.x.CD1 --------G--C--CTCCT-TA-AG-A--T--G---AC---------T-GACAA............C-AGGC--A--AAAT--------T--A-----G--G---G-T--TA--------C-A--GG-G--C-AG-----CCAA--AGT-TC----T---------AG-- 1422
DEB.CM.99.CM40 -----------A-AC--C--AG-GG-A-----G----C---------C-GACCAGCAGGTCAAGGAC-AGG---C--AGAT------C----A----G-------G-C--A--A--TC-GC-A-G-TGT--G-A------C-AT--A----A---CT----TG-T-A--- 1428
DEB.CM.99.CM5 -----------A-AC--C--AG-GG-A--G--G----CT--------C-GGCCAGCAGGACAAGGAGCAGGC--A--AGAT------C-G--A--C-GG------G-C-----A--C---C-G-G-TGT----A------C-AT--A--T-A----T----TG-T-AG-- 1419
TAL.CM.00.266 --------G--A--A--C--T-CCGCT-----GG-G-A-----CC--C-GAGCA............C-GAAC--CG-AGAT--G----C---A--C---------G-C---A----C---C-GCGCTGT----A------C-AT--AGTT-A---A-----TG-G-A--- 1537
TAL.CM.01.8023 -----------A--C--C----CAGCA------G-G-AG----CC--C-GGCAG............C-GAAT--AG-AGAT--G--GTCC--A--C--G--G---G-C---A-A--C---C-GCGCTGT----A------C-AT--AGTG-A---C-----TG-G-A--- 1035
SUN.GA.98.L14 --------GGTA--ATCA--AG-AG-A--G--G---CAG-----CTATGGCCTT......AATGGAGCAA--AGAG-TG-----CA---C--C------G-C---G-C--AGA---CA-GG-A-G-G----T---C-CC--CAGA-----TCAG-AG-A--A--T----- 1892
SYK.KE.x.KE51 -----------A--C------A-C--A----------AG-----A--T-GACAG............--CAAC--A--T-AG--T---C-G--C--C-GGCAG--------T--A------C-A--GTGT--GCA-G-C--C-AT---GT--AT---T-------C--G-- 1360
SYK.KE.x.SYK173 -----------A--A--CT-AA--GCT--G-------A------T--T-GGCAG............--CAAC--AG-A-A------------A----G---------C--T--A--GC-GC-G--GTGT--GCAGG-C--C-A----GTTTCT--CT-A-------A--- 1732
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H1B.FR.83.HXB2 AGGACCAAAGGAACCCTTTAGAGACTATGTAGACCGGTTCTATAAAACTCTAAGAGCCGAGCAAGCTTCACAGGAGGTAAAAAATTGGATGACAGAAACCTTGTTGGTCCAAAATGCGAACCCAGATTGTAAGACTATTTTAAAAGCATTGGGACCAGCGGCTACACTAG 1819
Gag __G__P__K__E__P__F__R__D__Y__V__D__R__F__Y__K__T__L__R__A__E__Q__A__S__Q__E__V__K__N__W__M__T__E__T__L__L__V__Q__N__A__N__P__D__C__K__T__I__L__K__A__L__G__P__A__A__T__L__
H101_AE.TH.90.CM240 ---G-----A--------C--------------TA----------------C-----G--A------A----------------C------------------C-A--------C-----T-----C------T-C--------------A---A---GA------T--- 1384
H102_AG.NG.x.IBNG ---G-----A--------------T--------TA------T-------T-G-----T--A------A-G--------------C------------------C----------------T-----C------T-C-------G------A---A---G-------T--- 1350
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---G-----A--------C--------------TA------T---------T-----T---------A-------T-----G--C---------------C--C-------------A--T-----------A--C-------G------A---T---G-------T--- 1051
H104_cpx.CY.94.CY032 ---------A--------C-----T--------TA------T----TG---C-----A--A------A-C--------G---------------------C--C----------------T-----C------T-C--C-----------A---A---G-------T--- 1185
H1A1.UG.85.U455 ---G-----A--------C--G--T--------TA-A----T---------C-----T---------A-------T--------C------------------C----------------T-----C------T-C-------G------A--G----G-------T--- 1274
H1B.US.90.WEAU160 ---------A--------------T------------------------------------------A----------------------------------------T--G----------------------------------------------GA---------- 1818
H1C.ET.86.ETH2220 ---------------T-------------------------T------CT-------T--A------A----A--T--------------------C-----------------------------------A--C-------G------A--G----G----T--T--- 1193
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------------------------C-----------------------------A--A-----------------------------------------A--------------------C-------------------G-------T--- 1336
H1F1.BE.93.VI850 ---G-----A------------------------A-A----T----GTC--------T-----------------C-----GGG------------C--A-----------------------------------C------------------A---G----------- 1162
H1G.SE.93.SE6165 ---G-----A-----------------------TA------T----TG-T-G-----T-----------------T------GGC-----------C--------------------------------------C--C----G------A----A--GA---T------ 1222
H1H.CF.90.056 ---G-----A------------------------A----T-T-------T-------T--------CA-------T--G--G-----------------------------------A--T--------C--------A----G------A----A--G----T--A--- 1166
H1J.SE.93.SE7887 ---------A-----T------------------A------T----G----------T---------A-------T--------------------T------C-------------A--T--------C-----C--------------A---T---GA---------- 1142
H1K.CM.96.MP535 ---G-----A-----------------------TA------T------C--------T--A-----CA-------A-----G--------------C---C-------------C--A-----------------C-----------G----------G----T--T--- 1018
H1N.CM.95.YBF30 ---------A--------C---------------A-------C--------------A-----G--AA-------A-----G-----------------AC-C--A--A--------A--------------ACAGC-CC----------A--G----GA-----CT--- 1383
H1O.BE.87.ANT70 G--------------A-----------------T--------C-----AT-------T---------A-T--A--A-----------------------TC--C-T--T--------C--T--------C--ACAG-----G---T----A--G----GA-----CT--- 1868
H1O.CM.91.MVP5180 G--------A-----A--C-----T--------T-----T--C-----AT-------T---------A-T--A--A-----G---------------------C-T--T--G---T-A--------------ACAA---C-G--------A-------AA-----TT--- 1843
CPZ.CD.90.ANT ---------A--G-----C-----T-----G--TA-A-----------AA-T-----A--A--G---------CCT--G---GCC--------------------AA----------C--T--------C--ACAC--CC-G--G--T------A---GA--CT-CT--- 1240
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---------A--G-------A---T---------A----T--------CA-G-----T-----------T-----A--G----C------------C---C-T-----G--------T-----------C---CAA---C----G--CC----T--G-G---CT-C---- 1396
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 G--------A--GA-T--------T--C-----TA----T--C--------------A-----G--CA-T-----A-----G--------------G--AC-C--A--A--------A--T--T--------A-A---CC-G-G------A-------GA--CT-C--G- 1367
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---G-----A-----A--C-----------G---A----T--C-----AT-------A--A-----CA-------A--------------------C------C-T--A--G-----T-----------C--A-G---CC-G-G---------T----GA--CT-CT--- 1365
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---G-----A--GT-A--C-----T-----G---A-A--T---------T----G--A--A------A----A--A--------------------C--T--A-----G--------T--T------------T-C--A----G------A--G----GA-----CT--- 1362
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---------A--G--T--C--G------------A-------C--G--CT----G--T--A-----A--------T--T-----------------C---C-----A-A--G-----T--------C-----A-AC--C----G------A-------GA--C--T---- 1358
CPZ.CM.98.CAM3 G-----T--A--G--T--C--G--T--------TA-A-----C-----C-----G--A--A-----AA----A--A-----------------T--C---C-C--A--A--G-----T--T-----C-----A-AC--C----G---CC---------GA-----CT--- 1209
CPZ.CM.98.CAM5 G-----T--A--G--A--C--G--T--------TA----T---------T-------A--A--G--AA-------A-----------------T--C---C-T--A--T--------T--T-----C--C--A-GC--C--G-G---C--A-------GA-----CT--- 1512
CPZ.GA.88.GAB1 ---G--------G-----------T-----G---A-A-----C------T----G--T-----------------A--G--------------T--C--TC-C--A--G--G-----A---------------CAA---C----------------T-G---C--C---- 1880
CPZ.GA.88.GAB2 ---G--G-----G--T-----------------TA-A-----C---GT-T-------A--A--G--------A--T--G-----C-----------G---C-CC----A--G-----C---------------CAA--AC-T-GG---C-A-------GA-----C---- 1197
CPZ.TZ.01.TAN1 G--------A-----A--C-----T---------A-A-----C-----AA-C-----A--A-----A--T--ACCA-------C---------------T--AC----A--------A---------------CA---C--------C-----G-A--GA--A---T--- 1460
CPZ.US.85.CPZUS G-----T--A--G---------------------A-------C-----AT-------A--A--------T-CA--A-------CC-----------G---C-T-----A-----C--T--T-----------A----------G---C--------T-GA--C--C---- 1867
H2A.DE.x.BEN G--------A-----G--CCA-AG----------A-------C----GCT-G--G--A--A---A-AGAC-CA-CA-----------------CC----GC--C-AA-A--G-----C--------C--C---TTAG-AC------G-C----GATGAATC-C--C---- 2138
H2A.GW.x.ALI ------------G--A--CCA-AG---------TA-A-----C----GCT----G--A--A---A-AGAT-CA-CA-----G-----------TC----AC--C----A--G-----C--------C--C--ATTAG-GC-G----G---A--GATGAATC----CT--- 2131
H2A.SN.x.ST G-----------G--A--CCAGAGT--------TA-A-----C--G-GCT-G--G--A--A---A-AGAT-CA-CA-----------------CC----AC--C-A--G--G-----C--------C------TTAG-AC------G-C-A--GAT-AATC----CT--- 1583
H2B.CI.x.EHO ---G-----A--------CCA-AG---------TA-A-----C----GCT--C-G--A------A-AGAC-CA-CA------------------C----AC--C--A-T--G-----T-----------C--ATTAG-GC-T--G-GC------ATGAACC-C---T--- 2100
H2B.GH.86.D205 G-----------G-----CCA-AG---------TA-A-----C----GCT--C-G--A--A---A-AGAC-CA-CA--G---------------C----AC--C--A-T--G-----T-----------C---TTAG-GC-T--G-GC------ATGAATC-C--CT--- 2099
H2G.CI.x.ABT96 ---G-----A---------CAGTCT--------TA-A-----C--G-G---R-----A--A---A--GAT-CA-CA------------------C-G--AC-AC--A-T--------C--------------ATTAG-AC----G-GG------ATGAATC----TT--- 1501
H2U.FR.96.12034 ---G--------G--A---CA-AGT--------TA-A-----C----G-T-G-----A--A---A-AGAT-CA-CA--G--------------TC-G--GC--C--A-T--G-----T--------C--C--ACTCG-G-------GT-----TATGAATC----CT--- 1617
MAC.US.x.239 ---G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----G-T-------A--A--GA-AGATGCA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----------C---CTAG-GC-G--G-GGC----TGTGAATC-C--C---- 2085
Gag __G__P__K__E__P__F__Q__S__Y__V__D__R__F__Y__K__S__L__R__A__E__Q__T__D__A__A__V__K__N__W__M__T__Q__T__L__L__I__Q__N__A__N__P__D__C__K__L__V__L__K__G__L__G__V__N__P__T__L__
MAC.US.x.251_1A11 ---G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----G-T-------A--A--GA-AGATGCA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----------C---CTAG-GC-G--G-GGC----TGTGAATC-C--C---- 2084
MAC.US.x.251_BK28 ---G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----GCT-------A--A---A-AGATGCA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----------C---CTAG-GC-G--G-GGC----TGTGAATC-C--C---- 2073
MAC.US.x.EMBL_3 -A-G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----GCT-------A--A---A-AGATGCA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----------C---CTAG-GC-G--G-GGC----TGTGAATC-C--C---- 1571
SMM.SL.92.SL92B ---T--------G------CA-AGT--------TA-------C----G-T-G-----A-----GA-AGAT-C--CA--G--G------------C----AC--C--A-T--G--C--C-----T-----C--ACTAG-A-------GG-----CATGAATC-C--C---- 1528
SMM.US.x.H9 ---------A--GT-A---CA-AG---------TA-A-----C--G-G---------A--A---A-AGAC-C--CAS-G--------------TC----AC--C--A-T--------C-----G--C-----ATTGG-GC-C--G-GTC----YAT-AATC-C--TT--- 1570
SMM.US.x.PGM53 ---G--G--A--G--G--CCAGAG---C-----TA-------C----GCT-------A--A---A-AGAT-CA-CA--G--G-----------TC----AC--C--A-T--------T--------------ATTGG-GC-C--G-GTC----CATGAATC-C--TT--- 2014
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---------A--G--A---CA-AG---C-----TA-A-----C----G---------A------A-AGAC-C--CA-----G-----------CC----AC--C--A-T--------T--------------ATTGG-GC-C--G-GTC----TATGAATC-C--TT--- 2100
STM.US.x.STM ---G-----A---A-G--CCA-AGT---------A-------C--G-G-T-G-----A--A-----AGAT-CATCA--G--------------TCGG--AC--C-AA-T--------T--T-----C--C--ATTGG-A--G----GTC----CATGAATC-C--C---- 1747
SAB.SN.x.SAB1C ---G--T--A-----T--C-AG--T--------TA-A-----C--GG----G-----A-----GA-AGAC-CT-CT-----G--C---------C-GT-TC-----A----G-----C-----------------AG-GC-C----GG--A--CATGAATC-A--C---- 2088
TAN.UG.x.TAN1 ---GG-C-----G--T----AG-----C------A-A--T---C--G-C--T-----A--A---A-AC-C--A--T-----------------------AC--C-CA----G-----C-----------C---TTGG----G----G-C-T---AT-CATC-A--T---- 1958
VER.DE.x.AGM3 G--G--C--A---G-A--C-A------C-----TA-------C---G-AA-------T-----G--C---GGA--A------C-G------------T-A--AC-CA-T--G-----T--T-----C-----AGTC--CC----G-GCC-----ATGCATC-C--T---- 1499
VER.KE.x.9063 G-----T--A-----T--C-AG--T--------TA-------C---G-AA-C-----A--A--G--C---GGA--A------C-A------------T-A--AC-CA-A--------T-----------C--AGTC--CC-G----G---A---ATGCACC----CT--- 1998
VER.KE.x.AGM155 ---G--C--A-----A--C-A---T---------A-A---------G-AA-------A--A---------GGA--A--C---C-A------------T-T---C-CA-T--G-----C-----------C--AGTA-----G--G-GCC-A--GATGCACC-C--T--T- 1987
VER.KE.x.TYO1 G-----T--A--G-----C-AG--T-----G---A-A--T--C--GG-AA-T-----A--A-----C---GG---A--G---C-A------------T-A--AC-CA-T--------T--T------------GTC--CC-G--G-GCC-A---ATGCACC-C--C--T- 1995
COL.CM.x.CGU1 G---AGT--A--GGAT----A-AG----------A-A--T---TC-G-C-----G--A--A-CT--AG--GGA--AA-C--GGCC------G-TA-T-AT---C-AA-A--GC----C-----T--C--C--A-GA---C-G----G-C--CAGAAG...C-AT-TT-G- 1606
GRV.ET.x.GRI_677 G-----T--A--------CCAG------------A-A---------G-C--G-----A--A-----AC-------T--T---------------C----T---C-TA----G-----C--T--G--------ATTG---C-G----G-------ATGAATC-A--CT-G- 1935
MND_2.CM.98.CM16 ------------G--G--C-AG--------G---A----T--C---G----GC-G--G----GGA--GAT-CAC-A--C----CC---------C----T---C-CA----G-----T--------------AT-C--CC-T----GGC-A--CATGAATC-CT-TT--- 1775
DRL.x.x.FAO ---T--T--A-----A--C-AG-----------TA-A--T------G-C--C--G--A--A--CA-AGATGCA-CA------------------C----AC--C--A-A--------A--T-----C-----AGTG---C-C----GCC-A--GATGAACC-C-GT--G- 1329
RCM.GA.x.GAB1 ---------A--GT-A--C-AG--T-----G--TA-A--T------G-CT-G-----A--A--G--AGAC-C--CA------------------C--T-AC--C--A-A--------T--------C-----A-TGG-AC-C--G-GTC-----ATGAACC--T-TT--- 1247
RCM.NG.x.NG411 G--------A--G--T----AG-----------TA-------C--GG-CT-G--G--A--A--G--AGAC-CA-CA--G--G------------C--T-AC--C--A-T--------T--T-----C--------AG-AC-T--G-GTC-----ATGAACC----C--G- 1247
MND_1.GA.x.MNDGB1 G------------G-T----A------------TA-A-----C--TGTAA-G-----A--A---------GGA--A-----G-TG------CAGC-GCATC--C-TA-AG-------A--------A--C---CAG-----G-G-AGC--A--GAA--GA--A--TT--- 1449
MND_2.GA.x.M14 ---G-----A--G--T--C-AG--------G---A-A--T------G----GC-G--G----G-A-AGAT-CAC-A--C----CC---------C----A---C-CA----------C----------------GC--C--G----G------CATGAACC-CT-TT--- 1699
MND_2.x.x.5440 G--------A--G--T----AG--------G--TA-A-----C---G----GC-G--G----GCA-AGAT-CAC----C----C---------GC-G--A--AC-CA----G-----C--------------AG---CCC-C----GG--A--CATGAATC-C---T-G- 1332
MNE.US.x.MNE027 ---G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----GCT-------A--A---A-AGAT-CA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----------C---CTGG-GC-G--G-GGC----TATGAATC-C--C---- 1565
LST.CD.88.447 G--G-----A-----A--C-A---A----C----A------T----G-AT-------A--AGG--GC-----T--A------G-A-------AG--G-AGA--C-A--A--------A-------------G--TGG-GA-------C--A---GA--G------TT--- 991
LST.CD.88.485 G--G-----A-----A--C-A---A----C---TA------T----G-AT-------A--AGG--GC-----T---------G-A-------A---G-AGA--C----A--------A-------------G--TGG-AA-------C--A---GA--G-----GTT--- 991
LST.CD.88.524 G--T-----A-----A--C-AG-------CT--TA------T---GG-CT-------A--AGG--G------T--A--G---G-G-------A---G-AAA--C-A--G--G-----A-----T--C--C--A-TGG-AA----G--C--A---GA--GT--C--TT--- 985
LST.KE.x.lho7 ------C--A--G--T----A---A----C---TA------T----G-A--G-----A--AGG--GC--T--T--A-----GG-G-------AG--G-AAA--C-T--G--G-----A-----T--C--C-G-TTAG--A--------C-A---GA--G---AT-T---- 2075
GSN.CM.99.CN166 ---C--T--A--G-------AG--A---------A-A----T---GTGCT----G-----A-----AGAT----CC--G---------------C--T-GC--C----T--------T--------A--C---CTG--C--G-----CA--...----GA--C-ACT-G- 1496
GSN.CM.99.CN71 G--C--T--------A----AG--A---------A-A----T----TGCT----G--T--A--G--AGAT----CA-----G------------C--TTGC--C----T--------T--T-----A--C---CTG--C--G--G--CA--...----GA--C-GCT-G- 1502
MON.CM.99.L1 G-----T--A-----A--C-A---T---------A-A-----C---TGC--C-----A--A---A-AGAT----CA--C--------------GC-G--GC--C-------------C-----------C--ACTC--CC----G--CA--...----GT----GCT-G- 1483
MON.NG.x.NG1 ......................................................................................................................-----G--C--C---CTC--CC-C------A--...----GA--C-GCT--- 49
MUS_1.CM.01.1085 G--------A-----A----AG--T-----G---A-A----T----TG------G--A-----GT-AGAC--A-C---C--------------CTC----C----A--A--G-----T--------G-----ACTC---C-G--GAGCA--...----GA--C--T--G- 1467
MUS_1.CM.01.CM1239 G--------A--G--A----AG--T-----G---A-------C---TGCT----G--G------T-AGAT--A-CA--T--G-----------CTCC--T-----A--G--G-----T--------G------CTC--CC-G---AGCA--...----GA--C--CT--- 1469
MUS_2.CM.01.CM1246 ---C--T--A-----A--C-A---T-----G--T-------T----TGCT-------T--A--G---GAC--A-CA--C---------------C-GT--C--C-A--G--------C-----C--G--C--ACTCG-C--G-----CA--...----G---C---T--A 1550
MUS_2.CM.01.CM2500 G--C--C-GA-----G--C-A---T-----G---A------T----TG---------T--A-----CGAC----CT--C---------------C--T-T--------T--G-----C--T--T--G--C--ACTCG--C-G-----CA--...----GA--A---T-G- 1512
DEN.CD.x.CD1 ---G--C--A---T------AG--T--------TA-A-----C---G----------A-----G--AGAT--ATCA--G--GCT---------CACTT-AC-A-----A--------A--T--------C---CAG---C-CG-------A-----TAACC-C---T-G- 1592
DEB.CM.99.CM40 ---G--C--------A--C-A---T-----T---A----------G--CT-------T--A-----AGAT----CA-----------------CACC---C-CA--A-T--------A-----T-----C-G--TC--CC-G----G---A--T-AGAATC-C--CT-G- 1598
DEB.CM.99.CM5 G--T--T-----------C-A------------TA-A-----C-----CT-G--G--T--A-----AGAT----CA--C--------------CACC---C-AA--A-T--G-----T-------------GA-TA---C------GG--A----AGAACC-C--TT--- 1589
TAL.CM.00.266 ---C--C-G------A--C-A-------------A-------C-G-TG---T--G-----A---A-AGAT----CA------------------C-G--GC----------G-----T--------G--C---G-C--C--------CA----C----GA--C--CT--- 1707
TAL.CM.01.8023 ---C--C-GA--G-------AG--G--C------A-------C-G-TGC--T-----A--A---A-AGAT----CA--C---------------C-G--GC----A--G--G-----C--------A--C---G-C---C-G--G--CA----T--CCA---G--C--G- 1205
SUN.GA.98.L14 G--------A--G--T--C---------AC---TA------TC--GG--T-------A--ATC--GC---G----A------G-G-------A---G-AAA--C-A--G--------A--------------ATTGG-AA----G---C-----GA-A-TC-AT--T--- 2062
SYK.KE.x.KE51 ------T--A---A-A----AG--T-----T--TA-A------C-TTG---T-----A--A-----GGAC-C--CT------------C-C---C-GT-A--AC-AA-T--G-----A-----T--G--C-GA-GC---C-G------A---TCAA-...C-A--CT-G- 1527
SYK.KE.x.SYK173 G--C-----A---ATT--C-A-------------A-A-----CC-TTGCT-------A-----G--GGAC-CATCA--C---GGG---C-A--TC----AC-----A-T--------C--------A--C-GACAG--CC-C--G---A---TCAA-...C----CT-G- 1899
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Gag-Pol fusion TF protein start

H1B.FR.83.HXB2 AAGAAATGATGACAGCATGTCAGGGAGTAGGAGGACCCGGCCATAAGGCAAGAGTTTTGGCTGAAGCAATGAGCCAAGTAACAAATTCAGCTACC...............ATAATGATGCAGAGAGGCAATTTTAGGAACCAAAGA........................ 1950
Gag E__E__M__M__T__A__C__Q__G__V__G__G__P__G__H__K__A__R__V__L__A__E__A__M__S__Q__V__T__N__S__A__T__.__.__.__.__.__I__M__M__Q__R__G__N__F__R__N__Q__R__.__.__.__.__.__.__.__._
H101_AE.TH.90.CM240 -------------------C--------G--------TA-------A-----G-----------------------C-C-CA-C--G--A--..................-----------------------C-A-GG---G........................... 1509
H102_AG.NG.x.IBNG ----------------------------G--------T--------A-----G-----------G--------T------CA-C-GG-CAAC..................G--------------------------GG---G........................... 1475
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------T---C--------G-----------------A-----G--------C--G--------T------CA----G--AAC..................-------------A-A-T---------GG--C-........................... 1176
H104_cpx.CY.94.CY032 ----------------------------G---------A-------A-----------A-----G-----------G-C-T-----G----AG-AGCC............-------------A-A----A----A-GG-------........................ 1319
H1A1.UG.85.U455 -------------------C--------G-----------------A-----G-----------G--------T------CA-C-GA--AGC..................---------------------------GG--CG........................... 1399
H1B.US.90.WEAU160 ----C-----------------------G-----G-----------A---------------------------------------A--------...............--G-------------------------G--C----........................ 1949
H1C.ET.86.ETH2220 ----------------------------G--------T-C---C--A--------G--------G----------------AC---A--A-C..................-------------A-A---------A-GG--CT-A-........................ 1321
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------G--G--G---A-------A-----------------G-------------C-----G-G-CT--G-TGCC............-----------A-A-A---------A-GG-AC----........................ 1470
H1F1.BE.93.VI850 ----------------------------G--------TA----------------------C--G--------T----C--ATTCAG-C.....................-------------A-A-T-------A-GG-------........................ 1287
H1G.SE.93.SE6165 ----------------------------G---------A-------A-----------A-----G-----------G-CCT--GG-G----AG-AGCC............---------------A---------A-GG--C----........................ 1356
H1H.CF.90.056 ----------------------------G--------TA-T-----A-----------------G---------------------A--AA---AGCC............-------------A------C----A-GG-------........................ 1300
H1J.SE.93.SE7887 ----------------------------G--------T--T--------G-----------------------------G--C---A-CAAC..................-----------A-----T--C------G----T-A-........................ 1270
H1K.CM.96.MP535 ----G-----------------------G-----G--TA-------A------A----------G-----------G---------C---T-..................G------------A------C----A-GG---T---........................ 1146
H1N.CM.95.YBF30 ----G--------G--C--C--------G--G-----A-CA--------------GC-A--A--G--T---TCA--G--GCAGC-GC--A-A--TAGT............G-CT-TGCA--A--G--A--C----AAGG-AT---G........................ 1517
H1O.BE.87.ANT70 ----G------GT---C--------------------AACT--------C-----GC-A--A---------GCTAC--CCCAGC-AGATTTG-AAGGAGGATACACAGCAG--T-C-----A-----GC-AAA-CCA-TTAGG-A-........................ 2014
H1O.CM.91.MVP5180 -----------GT---C-----A-----------G--AACT--C-------A-A-AC-A--A---------GCTTCT-CCCAGC-AGATTTA-AAGGAGGATACACAGCAG--T-C-----A-----GC-GAA-CCA--TAG--A-........................ 1989
CPZ.CD.90.ANT --------T-A-----T-----A-----------C--A-C---------------G-----A-----T---GCTTCT-CT-AT---G--CAGGGAACC.........GCAG-CT-TC--------------GGA-AT-GAGG-G--AAA..................... 1380
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----------------C-----A--G-----------A-C---------------C--A--------T----CAATG--CCA--G-CA---A-GAACA.........GAC--TT-CT-T----A---GCCAGGGGCA-C--C----........................ 1533
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -G-----------------C--A--G--G--------A-CT--------------AC-A--A-----C----CA--G-C-CA--CAG--A---GT...............G-TT-T-----A-----A-------AAGG-AT----........................ 1498
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -G-----------------C--------C--G--T--A-C------A--C--G--C--A--A-----T-----T----C--ATGCAG--...............ACAGTC--T--------A--G--A-------AAGGA-C--A-........................ 1496
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---GGGATGA-C----C-TC--------G---------A-------A--T-----CC----A-----------T----C-CA-C-CAGTAA-GATGCA...............-A--G---ATTTAAAGGCCCA-AA................................. 1484
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----------------T-----A--G------------TCA--------T-----GC----A-----C--------G----AC--AA--..................GAA--CT-T-----A-----GGGACAA-AT-GA-CTCCTAAT..................... 1489
CPZ.CM.98.CAM3 -------------------C-----------G-----A-C---------T-----AC----------T---------C--CA---CC-TA-A...............GGTG-GT-CC----A--G--A---AA-G----A-C--CT........................ 1340
CPZ.CM.98.CAM5 ----------------C--C--------G--------A-C---------T------C----------C------------CA------CT-A...............AATG-GT-T-----------A---AA-G---GAGT--AT........................ 1643
CPZ.GA.88.GAB1 -G--------------T-----A--------------ATCT-----------G---C-A--------C---TCAATG--TCAG---CA--GG-GAGCA.........GATG-TT-CT-C----AG--AC-AGG-GC-GG--C--A-........................ 2017
CPZ.GA.88.GAB2 -G--------------C--C--A-----------C--G-CA--------T------C-A--A-----T---------A--CA-C-GA--AGC...............TCA---T-C-----A----CAGGGGGA--A-CT-CTCCT........................ 1328
CPZ.TZ.01.TAN1 --------C-C-----C-----A-----G---------TCT----------AGA--C--------------GC-TC--C----GCAGGG-GA...............GTA-AT---C-----G----A--AAGACCACC-TT-........................... 1588
CPZ.US.85.CPZUS --------G-------------A-----G----------CT-----------G--C--A--------C---T-----A-G-A---CC-CT-A...............AGCG--T-TC-A----A---A--CGC-G----G-C-G-G........................ 1998
H2A.DE.x.BEN ----G---C-A--C--C--C-----G-----C-----A-----G--A--C--GC-AA----------CC-A-AAG-G-CT-TGGGAC--AGCC-TATCCCA......TTTGC-GCAGCC--ACA-............................................. 2257
H2A.GW.x.ALI ----G---C-A--C--C--------------G-----A-----G--A--C---T-AA----A-----CT-A-AGG-G-CC-TG-CAC-----C-TATCCCA......TTTGCGGCAGCC--ACA-............................................. 2250
H2A.SN.x.ST --------C-A--C--C--------G-----T-----A-----G--A--C---T-AA----A-----CT-A-AGG-G-CC-TGGCAC----CC--ATCCCA......TTTGC-GCAGCC--ACAG............................................. 1702
H2B.CI.x.EHO --------C-A-----C--C-----GA-------C--A--G--G--------GC-AA-------G--TT-A-AAG---CCTTG-CAC-TT-C---AATCCG......TTTGCCGCCGCT--ACC-A-AGCAGGG.................................... 2228
H2B.GH.86.D205 -G------C-A--G--C--C--A--GA-------C--A--G--G--------GC-AA----C-----CT-A-AAG-G-CCCT--CAC-T--AC--ATACCG......TTTGCTGCCG-T--ACA-AAAGCAGGG-A-................................. 2230
H2G.CI.x.ABT96 -G------T-------C-----A--GR----------A--G--A--A--C--GC--A-----------T-A-AAG---CCTT---CC-TA-AG--CTACCA......TTTGC-GCTGCT--ACA-AAA-CAGGAG-A................................. 1632
H2U.FR.96.12034 ----G---C-A-----C-----A---A----------A--A--A--A--T--GC-GA----A-----CT-A-AAG-G-CCTT-C-AC-TATGC-TATACCC......TTTGC-GCAG-C--ACAGA-AGGCGGCCCA................................. 1748
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MAC.US.x.239 --------C----G--T-----A--------G--G--G--A--G-----T---T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTCGCAC---TGC-AATCCCT......TTTGC-GCAGCC--ACAGA-GGGACCA.................................... 2213
Gag E__E__M__L__T__A__C__Q__G__V__G__G__P__G__Q__K__A__R__L__M__A__E__A__L__K__E__A__L__A__P__V__P__I__P__.__.__F__A__A__A__Q__Q__R__G__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._
MAC.US.x.251_1A11 --------C----G--T-----A--------G--G--A--A--G-----T---T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTCGCAC---TGC-AATCCCT......TTTGC-GCAGCC--ACAGA-GGGACCA.................................... 2212
MAC.US.x.251_BK28 --------C----G--T-----A--------G-----A--A--G-----T---T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTCGCAC---TGC-AATCCCT......TTTGC-GCAGCC----AGA-GGGACCA.................................... 2201
MAC.US.x.EMBL_3 --------C----G--T-----A--------G-----A--A--G-----T---T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTGCGAC---TGC-AACCCCT......TTTGC-GCAGCC--ACAGA-GGGACCA.................................... 1699
SMM.SL.92.SL92B ----G---C-A-----C-----A--G--------C--A--A--G-----CC-CC-CA----A--G--C----AAG-C-CCCTC-CGGGGT--TTAGTG...............GCAGCA---TTTA-GGGAGCAGC---AGGCCA-........................ 1659
SMM.US.x.H9 --------T-------C--------------R--G--A--A--A--AS-T---C-AA----A--G---T---AAG-T-C-CTG-CGCA--GGC-ACTCCCA......TTTGCRGCAG-C--ACAGAAAGGACAA.................................... 1698
SMM.US.x.PGM53 --------C-------C-----------------G--A--A--A--A--T--GT-AA----A--G---T---AAG-G-C-CTG-CGC---GGCAACTCCCA......TTTGC-GCAG-C--ACAGAAAGGACCA.................................... 2142
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --------C-------C---------A-------G--A--A--A--A--T---T-AA----A------T---AAG-G-C-CTG-GAC---ACCAACTCCCA......TTTGC-GCAG-C--ACAGAAAGGACAA.................................... 2228
STM.US.x.STM ----G---T-A-----------A--G--T--G-----A--A--G--A--T---C-GA----A-----CT---AAG-G--CTTCC-AC---ACC-ACTGCCC......TTCGC-GCAGCC--ACAGCAGGGA....................................... 1872
SAB.SN.x.SAB1C ----G---C-T--T-----C--A--CA-T------G-ACAA---------C-TC-AA----G-----T----CAGCG-CCTTTC-GCA-CAA--AGTT......GGGAAC--CT-TG-----CA---GGCAAGACCC-GGGGTCCC........................ 2228
TAN.UG.x.TAN1 ----G---C-------T--------------------A--A-----A----AGC-CA---TA---------CAA---A-GCA-GGA.....................GTT-AC---G----AG---CACCGCGAG-AGGTAGGG-C........................ 2083
VER.DE.x.AGM3 --------T-A--T--C-----A-----G--------AA-TT-C--A----A---GA----A---ATG---CAAA-TA-GCA--GCCAG.....................-AC--------ACAG---GG-CAG--AGGAAG-CC-........................ 1624
VER.KE.x.9063 --------C----T--C-----A--------G--C--AA--T-C--A---------A----A---ATG---CAAA-CA-GCAG-C-CA-.....................-AC---G-----CA---GGCAGCAG-AGGAGT---G........................ 2123
VER.KE.x.AGM155 --------C-------C-----A--G--G-----C--AA-TT-C--A--C-A---CA----A---ATG---CAGA-CC-GCAG-G-CAG.....................-AC---G-A---CAG--AGG-GGA---GGAAG-CC-........................ 2112
VER.KE.x.TYO1 --------T-A--G--T--------G--------C--AA--T-C--A----A---AA----A---ATG---CAGACCA-GCA----CA-.....................-AC---G-----CAG--AGG-CCA-AA-GA---........................... 2117
COL.CM.x.CGU1 ----C---C-AG-------C--------G--------A-A---C-------AG--GC-A--A--G--T---CAG--GT-CCAGC-AGAGAGA...............ACC-AC-----TG-AGT-AAG-CAGCA...............AAATGCTTCAATTGTCAGGGA 1746
GRV.ET.x.GRI_677 -G------C-A-T---T--C--------------G--ACAA--------T-AGC-AA---TA---ATG-----TA-T-G-CAG...........................-AT---G-C--AGTG--ACC-CAG-AA--GGGCCCC........................ 2054
MND_2.CM.98.CM16 ----G---CC-CT---C--C--A--G--------C--TAAAT----A---CA-A-GA----A--G--T----AGG---CCCAGTCA.....................GCTG------------ATTCGGGAGGGCCACCG-GGG-C........................ 1900
DRL.x.x.FAO --------C--TT---T--C-----T-----------A--------------G--CA----A-----T-----AG--CAGCAGGCAG-T.....................------------CAGAATCCCCCC--AGGT-C-CCG........................ 1454
RCM.GA.x.GAB1 --------C-A-----C--------G------------CAG-----A--TC-G--AC-A--A--G--C---CAAATGA-GCA--G-AAT.....................--C---GCT---CA-TCAGCAAAC.................................... 1360
RCM.NG.x.NG411 -G--G---C-A--------C--A--G-C------T--ACAG--C-----T--G--GC-A------------CAGATG--GCA-.....................AGTAAT--C---GCC--ACAG--AGGACC---A--AGG-CCC........................ 1372
MND_1.GA.x.MNDGB1 -G------T--GA------------------T--G--ACAA-----A--C---T-AA----A---ATG-----AAC---GGT-GGACA-......TCA............CA--ATT-TGT-CAGCAG-GAGGGCCTC-AAG-........................... 1574
MND_2.GA.x.M14 --------T-ACT---------A-----G--G-----AAAAT--------CA-A-GA----A--G--C---CAGA-GA-GCAGTCA.....................GAAG-C----------ACTCGGGGGGACCACCG-GGG-T........................ 1824
MND_2.x.x.5440 --------T--CTG--C--C--A--G-----------TAAAT-C------CA-A-GA----A--G--C---CAG----C-CAGGCAG-T.....................G------------ACTCGGGGGGACC-CCG-GGG-T........................ 1457
MNE.US.x.MNE027 --------C----G--T--C--A--------------A--A--A-------A-T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTTGCAC---GGC-ACTCCCT......TTTGC-GCAGCC--ACAGAAGGGACCA.................................... 1693
LST.CD.88.447 ----G-------GG--C-----A--------------A-C------A-G---GA-------A---------GCAAC--CC-TGC-AAGTCAA-TGAGA.........CAG-AT---G-A--AGTGACACCACCA-----TGC-CAG........................ 1128
LST.CD.88.485 ----C-------AG--C--------------------A-C------A-G--AGA-------A--G------GCAAC--CC-TGC-AAGTCAA-TGAGA.........CAG-AT---G-A--AGTGACACCACCA-----TG-GCAG........................ 1128
LST.CD.88.524 ------------A------------------------T-C------AAG--A-A-C--A--A--G------GCAAC--CC-TGC-GGGGCAG-TGAAA.........CATC-C---G-----CA-ACACCACC---A--TGC-CA-........................ 1122
LST.KE.x.lho7 ----G-------A---T--------------------T-CT-----A-G--A-A-A-----A---------GCTTC--CC-T-C-GCA-CAAGTAAGA.........CAA-AC---G-----GTCACTCCGC----A--TGCGCA-........................ 2212
GSN.CM.99.CN166 --------C-T--------C--A--G-----G-----AACT--C--AT-T--GC-C--A--A-----C---GCAAC--CCCTC--AGGCA---GTTCA.........TAC-AC---G------A----CCCCC-G-A-GG---........................... 1630
GSN.CM.99.CN71 --------C-T--------C--A--G-----G-----AACT-----AT-T---C-C-----A--G--C---GCAAC--C-CTC--AGGC...-G-TCA.........TAC-AT---G----A------CCCCCAG-A-GG---........................... 1633
MON.CM.99.L1 -G--C---C-ACAG--------------G-----T--AATG--C--AT-T--GA--C----A-----T---GCAGGG-C--T-GCCAAC............ATGCCCATG-AT---G-A---................................................ 1593
MON.NG.x.NG1 --------C-CCA---------A--G--------C----CA------AGC--GT-A--A--A--G--T---GC-AC--C--TT---AGCAAC-TGCCA...ATG......-AC---G-A--AG-CA-AGGAGG-.................................... 174
MUS_1.CM.01.1085 -G------T--CAG-----C--------G---------ACT-----AT-C--GC--A----A--G--TC--GC-TCG-CCTTC...AA-CAGG-AGGC...ACACTG...-AC---G----AG---C---GGGA.................................... 1592
MUS_1.CM.01.CM1239 --------T--CAG-----C--A--G--------G--A-CA------T-C--GC-AA----A--G--T---GC-TCG-CCCTT...AG-CAA-A-AGT...CAGCTG...-AC---G----AG--............................................. 1585
MUS_2.CM.01.CM1246 ----G---T-ACAG--C--C-----GA-T-AG------ATG--C---T----GC-GA----A-----C----CTA-T-CTTTG...AGGCAA-A-ACCATTAACACCATC-AC---G-A--A---......CAG--TCC-AGG........................... 1684
MUS_2.CM.01.CM2500 --------C-CCAG--T-----A-----T-----G--TATA--C--AT-C-A-T-AA----A-----C---GCATC--CTCT-...AG-CAG-A-ACCATTGAGACCATC-AC---G-T---G-G......CAAG-TCC-AG-........................... 1646
DEN.CD.x.CD1 ----G---T--CA---C--C--------------G--A--A--A-----CC-TCCCAC---A--G---T-AGCTTC--C-TTTC-GAAGCAAGGGTTATGCCATGGTTCA-GG-AAGG-GCCCA-CC-CCAG-AGAA-GA.............................. 1732
DEB.CM.99.CM40 ----G---C-ACAT-----C--A--G--G-----C--ACAG--A-----C---C--A----G--G--T---GC-TC--CCTT---AGAG--AGGGTCC.........CTAGGC---G-A--ACA-A-G-GAGGACCCCCTGGTTCT........................ 1735
DEB.CM.99.CM5 --------T--CAT-----C--------------T---CAA--G--A--CC-TC-GA----G--G--T---GC-TCG-CCTT---AGA---AGG-TCC.........CTGGGG---G-----CA-A-AGGAGGACAAGGAGG-G-T........................ 1726
TAL.CM.00.266 --------C-CCAG--C-----A--G------------CAG------AGC--GC--A----A-----T---GCAG---CCTT---A...CAA-A-ACCCAACAAGTCATAGCC---G-A--ACAG--GC-AGGAG-CCCA.............................. 1844
TAL.CM.01.8023 --------T--CAG--------A--G--C--G-----TCAG------AGC---C-CA----A-----C---GCGG-G-CCTTG--A...CAG-A-ACCCAGCAAGTCATAGCC---G-A---...--AC-GGGAG-TCCG.............................. 1339
SUN.GA.98.L14 -G--G-------G---C--C--A--G--T--G--G--GA-------A-G--AGA-CC----A---------GC-TCT-CTTTT-GGCAGCAAGTAGGA......AGACAAGCT---G-----CA-AA-TTACCACCC-GAA-C--C........................ 2202
SYK.KE.x.KE51 --------C-TCA---T--C--A--G-----------ACAAT-C--A----A-C-A--A--A---------GTAATGAC-CA-C-CAGCTTG..................GGC-----A--AG-GCCA-GACAAG-A-G-A-TCCC........................ 1655
SYK.KE.x.SYK173 -G------C--CA---T-----A-----C---------TTA--C-------A-C-CA----A--G--C---GTAATG-CCCAGC-G----TA..................-AT---G-A--AG-GCCATCAAAAG--................................. 2018
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H1B.FR.83.HXB2 ................................................................................................AAGATTGTTAAGTGTTTCAATTGTGGCAAAGAAGGGCACACAGCCAGAAATTGCAGGGCCCCTAGGAAAAAG.. 2022
Gag _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__K__I__V__K__C__F__N__C__G__K__E__G__H__T__A__R__N__C__R__A__P__R__K__K__.
H101_AE.TH.90.CM240 ................................................................................................--A-GAA-------C-----C-----T-G------A---CT------------------------A---C--.. 1581
H102_AG.NG.x.IBNG ................................................................................................-GA-CAA-A-----------C--------------A---CT--------------A--------------G-.. 1547
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ................................................................................................--A-GAA-------------C--------------A---CT-------------------------------.. 1248
H104_cpx.CY.94.CY032 ................................................................................................-GA-C-A-------------C--------G-----A--TCT-------------------------------.. 1391
H1A1.UG.85.U455 ................................................................................................-GA-GAA-------------C--------------A---CT-----A------T------------------.. 1471
H1B.US.90.WEAU160 ................................................................................................--A-C-A----------------------------A----T-------------------------------.. 2021
H1C.ET.86.ETH2220 ................................................................................................-GAGCAA----A--------C--------G---------CT------------------------------A.. 1393
H1D.CD.84.84ZR085 ................................................................................................--A-----------------C-------------------T---A--------T------------------.. 1542
H1F1.BE.93.VI850 ................................................................................................-GAG-------A-----T-----------------A----T------------------------A------.. 1359
H1G.SE.93.SE6165 ................................................................................................-GA-C-A-C--A-----------------G-----A--TCT-------------------------------.. 1428
H1H.CF.90.056 ................................................................................................--AT-------A--C-----C-----------G--A----T-------------------------------.. 1372
H1J.SE.93.SE7887 ................................................................................................-GA---------------------------C----A----T---A-A---C--------------A------.. 1342
H1K.CM.96.MP535 ................................................................................................--A-----------C-----C-------------------T------------------------A------.. 1218
H1N.CM.95.YBF30 ................................................................................................--ACCCA----A--------------------G--C--TTTG--A-----C--T-A---------A-G-GGA.. 1589
H1O.BE.87.ANT70 ................................................................................................GGA-C-A-A--A--------C-----A-----G--A--T-T---A--------TC-A--A------------.. 2086
H1O.CM.91.MVP5180 ................................................................................................GG-CCCA-A--A--C-----------A-----G--A--T-T---A-A---C--TC-A--A-----A----G-.. 2061
CPZ.CD.90.ANT ................................................................................................-GACC-C-C--A-----T--C--C--T-----G--C--T--T--A----------A------A--A-GG--A.. 1452
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ................................................................................................-GA-AAA-A--A--C-AT--------A--G-----C--TCTG--------C--T-A---A--A----G----.. 1605
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ................................................................................................----CCA-C--A--C--T--------T-----G--C--TCT---A-----C--T-A---A-----A------.. 1570
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ................................................................................................-GAG--A----A----------------------------T---A--------T-AA-----C----G---A.. 1568
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ................................................................................................-GA-----C--A--C--T-----------G-----T----T---T--G-------A------C--A-G---A.. 1556
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ................................................................................................--A-AGA----A--C--T--------A--------A---CT---A--G--C--------A--CC-A-G----.. 1561
CPZ.CM.98.CAM3 ................................................................................................-G--AAA----A--C--T--C--------G-----A--TTT---------C-----A-----C--A-GG---.. 1412
CPZ.CM.98.CAM5 ................................................................................................----AAA----A--C-AT--------------------TGT---T-----C-----A-----A--A-G----.. 1715
CPZ.GA.88.GAB1 ................................................................................................-GA-AAA-A--A--C--T--------G--------T---CT---T--------T-AA--A--A--A-G---A.. 2089
CPZ.GA.88.GAB2 ................................................................................................-G--GA--C-----C-----------A--G-----T--T-T---A--------T-AA--------A-G----.. 1400
CPZ.TZ.01.TAN1 ..........................................................................................AAAAAGGGTCAGC-GC-------T--C-----G----T---C--T-----A--------T-----T--A--A--G--A.. 1666
CPZ.US.85.CPZUS ................................................................................................-GA-AAA-C--A-----T--------------G--A--TCT------------------T--A--A-G---A.. 2070
H2A.DE.x.BEN .............................................................................................AGA---GCAA---G--A--GG--C-----A--G--G--A---T-G--A---C-G---C-A--A-----A-G-C--.. 2332
H2A.GW.x.ALI .............................................................................................AGA-G--CAA-------C-GG--------A--G---------T-G--A---C-A---C-A--A--C--A---C--.. 2325
H2A.SN.x.ST .............................................................................................AGA-G--CAA-------C-GG-----C--A--G---------T-G--A---C-A---C-A--A-----A-G-C-A.. 1777
H2B.CI.x.EHO .............................................................................................AAG-G--CA--G-CA--C-GG--C--C-----G-CG--A--T--------GC-G----A---------A-GGC--.. 2303
H2B.GH.86.D205 .............................................................................................AGAGG--CA--G-CA--C-GG--C---------C-G--A-----------GC-A--------------A-G-C--.. 2305
H2G.CI.x.ABT96 ..........................................................................................AAAAGG-GC-CAA-A--A----GG-----------G--G--A--T----TT---C-G-----A-----C--A-G-C--.. 1710
H2U.FR.96.12034 .............................................................................................AGG-G-CCA--C-GA----GG--C--------G-----A-----T--A--GC-G--T-AA--------A-G-C--.. 1823
MAC.US.x.239 .............................................................................................AGA---CCAA---------GG--------G-----G--A---T-T--A--GC-A-----A-----A--A-G-C--.. 2288
Gag _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__R__K__P__I__K__C__W__N__C__G__K__E__G__H__S__A__R__Q__C__R__A__P__R__R__Q__.
MAC.US.x.251_1A11 .............................................................................................AGA---CCAA---------GG--------G-----G--A---T-T--A--GC-A-----A-----A--A-G-C--.. 2287
MAC.US.x.251_BK28 .............................................................................................AGA---CCAA---------GG--------G--G--G--A---T-T--A--GC-A-----A-----A--A-G-C--.. 2276
MAC.US.x.EMBL_3 .............................................................................................AGA---CCAA---------GG--------G--G--G--A---T-T--A--GC-A-----A-----A--A-G-C--.. 1774
SMM.SL.92.SL92B .......................................................................................GGGAATAAGCCT--CA-C-G------T--C-----A--GAC---A---T-T--G---C-G-----A--T--C--A-GG---.. 1740
SMM.US.x.H9 .............................................................................................RGA-----AA--W------RG--C---R-A--G-----A---T-T--A---C-A-T---A--------A-G-C-R.. 1773
SMM.US.x.PGM53 .............................................................................................AGA----CAA-------C-GG--------A--G--G--C---T-T--A-A-C-A-----A--------A-G-C--.. 2217
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .............................................................................................AGG-G--CAA-C-------GG--------A--G--G--A---T-T--A---C-A--------------A-G-C--.. 2303
STM.US.x.STM .............................................................................................CGA-G--CA--A--A--C-GG--------G----C---------T--A-A-C-G--T-AA-G---G--A-G-C-A.. 1947
SAB.SN.x.SAB1C .....................................................................TTAGGGGGAAGAGGTAGACCTCTGAACCCA-A-A----A----A---------A--GCCT--T---CTG--T---TT---T-A-----------G-C-A.. 2327
TAN.UG.x.TAN1 .......................................................................................AGAGGCAGAGGCCCACCCCGC--C-----A-----AC--ATT-----T-T-CAA-A-G----TCCAAGAG-AG-ACC---C.. 2164
VER.DE.x.AGM3 .............................................................................................AGACCCCCA--A-------A---------A---TTT--C--T-TGCAA---C-A---CCT-AA--A--A--G-T-.. 1699
VER.KE.x.9063 .......................................................................................AGACAGAGACCCCCAC-A--A----A------C--A---TTC--A----TGCAA--GC-A----CA-AA--A--A--G-TA.. 2204
VER.KE.x.AGM155 .............................................................................................AGACCCCCGCCA-------A---C-----A---TTT--C----TGCAG--GC-G--TCCT-AG--A--A----TA.. 2187
VER.KE.x.TYO1 .............................................................................................AGACCCCCAC-A-GA----AT--------A---TTT--C--T-TGCAA---C-A--TCC--AA--A-------CA.. 2192
COL.CM.x.CGU1 ATAGGGCACTTAGCCAGAATGTGTCCCAAAAGACCAATAGGAGGAGCCGGTCGAGGAAGAGGCCGAGGACGGGGAGGCTTTAGAGGAGCTCCCAGA-G-CCA--G-G------T-CC--CAATC-G-----A----TGCAA---G----TCCC................. 1899
GRV.ET.x.GRI_677 .............................................................................................CGAGG-CCGC-A--A--C--T------------TTT--A--T-TGCAA--GG-A----A---A--A--AC-G-TC.. 2129
MND_2.CM.98.CM16 ..............................................................................CCCCCGAGACAACCTCCT-GA-ACA-C-GA--CCCT--C-----A---TTT--T--TGGGCTG--GG-C--T-TAAG----C-A------.. 1990
DRL.x.x.FAO ........................................................................CGGGGACCCAGGGGACCCCCTCCA--A-ACCC--GA---CCA--C--C--GC-GTTT--A--T--CCTG---C-A--T-CAAAG-----A------.. 1550
RCM.GA.x.GAB1 ..................................................................AGGGGGCCTCCAAGAAGATCAGGAGGAAATCCA-A-T-A-GA----A---------T--GCC---A----TTT-T---T----T-AA--------A-GG---.. 1462
RCM.NG.x.NG411 ...............................................................CCTAAACTAGGGGGAGGACCTAGGTTC............C-C--A--C-AT------------AC---T--T--T--T---T------AAA-AAG---A--G--A.. 1465
MND_1.GA.x.MNDGB1 ........................................................................GGACCAGTTAGACAACCTACTGGA-G--AACC--TC--C-----C---AAT-----------TGT---A--GTTC-T-...AAGG-CCCT-G--G-AA 1669
MND_2.GA.x.M14 ..............................................................................CCTCCGAGACAACCCCCT-GA-ACCCC-GA---CC---C-----A-GGT-T--A--TGTTCTG---G-C--T--ACT---C--A--G---.. 1914
MND_2.x.x.5440 ..............................................................................CCCCCGAGACAACCCCCT-GA-ACCC--GA--CCC------C--A--GTTT--A--TGT-CTG--GG-------A-----A--A--G-GA.. 1547
MNE.US.x.MNE027 .............................................................................................AGA---CCAA---------GG--------G-----G--A---T-T--A--GC-A-----A-----A--A-G-C--.. 1768
LST.CD.88.447 ............................................................GGAAGGTTTGTAAGAACAGGAGGAGGAGGCCCTAGA---CC-T-A-CT--C--T--------A--GCC---T--T-----A----TG--T--ACAG-----AC-GG--.. 1236
LST.CD.88.485 ............................................................GGAAGGTTTGTAAGAACAGGAGGAGGAGGCCCTAGA---CC-T-A-CT--C--T--------A--GCC---T--T-----A----TG--T--ACAG-----AC-GG--.. 1236
LST.CD.88.524 ............................................................GGGAGATTTGTAAGAACGGGGGGAGGTGGCCCAAGA-GACC-C-C-CT--------------G--GCC---A--TT----A-A--TG------CAG-----AC-GG-A.. 1230
LST.KE.x.lho7 ............................................................GGCAGGTTTGTGAGAACAGGAGGAGGAGGTCCCAGG--ACCCC-C-CT--C-----------A--GCC---T--------A----TG-----ACAG--C--AC-GG-A.. 2320
GSN.CM.99.CN166 .............................................................................................GGA--A-CCCCA--A----AT--------AC--TTC--A---CT---A---G----TCCTAAA--C-AAG---GA.. 1705
GSN.CM.99.CN71 .............................................................................................GGA--A-CCCCA--A----A---------A--GTTT--A--T-TC--A---G-C--TCCCAAA--C-A-G---GA.. 1708
MON.CM.99.L1 ........................................................................GCCAGAGGACCACCCCAAAGGAAGGGACAACCC--A--C-----------A---TTT-------TG--G-A--------AA-----CCAA-GG-G-.. 1689
MON.NG.x.NG1 ...........................................................................RGTCAGCCACGCCGACAAGGCRW-CAAA-C-G-----AT--------G---TTT--A--TGTG--A-AG--C--T-CT--T--C--A--G-CA.. 267
MUS_1.CM.01.1085 ............................................................GCCAGGGGAAGGGGCAACGGCAGCCAGGGAAACCGAGGA-A-CCC-GA--C-A---C-----GC--T-T--C---GT------GG-----CCCAAA--C...-GG--C.. 1697
MUS_1.CM.01.CM1239 ............................................................GCCAGAGGG...AAAGGCAGCCAGGGAGGTCCCAGGGGA-ACCC--G-----A---C-----GC-GTTT--A----TG--A----GC---CCCAAG--A-AA-CT-G-.. 1690
MUS_2.CM.01.CM1246 ........................................................................GGAGTAATGGGAAAAAAGAGGGAA--C-GCACACGT--C-A---C-----AC--TTT--A--TTTG--A---G-----CCCAAG----A-TCT-CC.. 1780
MUS_2.CM.01.CM2500 ........................................................................GGAGGGGCCGGAGGAGGGCCTAGA-G--CCCCACG---C-----C-----GC--TTC--A--T-T-----A-G-----CCCAAA--A--AGTT-G-.. 1742
DEN.CD.x.CD1 ................................................................................................-G-GGAC---GA---------------C--ATT--A---CT-----AGG----T...AGAAAGCCC--G-GAGT 1803
DEB.CM.99.CM40 .............................................................................................AGA-GACAGA---GA--C-----------AC--ATT--A--TCTCCAA-AGG-C----AAAGA-----A--G-CC.. 1810
DEB.CM.99.CM5 ..........................................................................................CCTAGA-GACAGC---GA--C--T--------AC-GATT-----TGTGCAA--GG----T-AAAAG-----A---GTT.. 1804
TAL.CM.00.266 ...............................................................AGGGGGAGAGGGGGACCTAGAAGGAACCCCCCAGG-CAGA---G-----AT--C-----A---TTT--C--T-T---A-AG--C---CC------GCC--G-C--AA 1951
TAL.CM.01.8023 ...............................................................AAAGGGAGAGGGGGACCAAGAAGAACTCCCCCAGGACAAA-C-GA----AT-----------GTTT-----T-TT--A-A---C--TCC---T---CA---GCCACG 1446
SUN.GA.98.L14 .........................................................CAGGGGAGGTTTGTAAGAATAGGAGGAGGAGGACCTAGG---CCCA-G-CT-----T--------T---CC---A--TCT---A-ATC-G-----A-AG--A-A----GGA.. 2313
SYK.KE.x.KE51 ..........................................................................................AGGAGAGG-CCAACA-GA--C--T--------GC-GTT---A--TCTTCAA-A-G-C---CCTAGG--A-AA--GCTT.. 1733
SYK.KE.x.SYK173 .............................................................................................AGATCA--GA----A--C-A---------GC--ATT-------TGCAA-A-G-C----AAAAG--ACTT---GCT.. 2093
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Gag p7 nucleocapsid end Gag p1 start Gag p1 end Gag p6 start
Gag-Pol -1 ribosomal slip site

H1B.FR.83.HXB2 .............GGCTGTTGGAAATGTGGAAAGGAAGGACACCAAATGAAAGATTGTACT...........................GAGAGACAGGCTAATTTTTTAGGGAAGATCTGGCCTTC......CTACAAGGGAAGGCC.........AGGGAATTTTCTTC 2137
Gag __.__.__.__.__G__C__W__K__C__G__K__E__G__H__Q__M__K__D__C__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__E__R__Q__A__N__F__L__G__K__I__W__P__S__.__.__Y__K__G__R__P__.__.__.__G__N__F__L__
Pol _F__F__R__E__D__L__A__F__.__.__L__Q__G__K__A__.__.__.__R__E__F__S__S
H101_AE.TH.90.CM240 .............--T-----------C--G-----------T-----------C--C---...........................--------------------------A--T--------......-A-------------.........G----------C-- 1696
H102_AG.NG.x.IBNG .............-----------------G--A--------------------C------...........................--------------------------A--T--------......-AG------G-----.........---A-------C-- 1662
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .............--------------------------C--T-----------C--C---...........................-------------------------GA--T--------......-AG---A--G-----.........---A-------C-- 1363
H104_cpx.CY.94.CY032 .............-----C-----G-----------G-----T-----------C--C---...........................-------------------------GA--G--------......-AG---A--G-----.........---A---------- 1506
H1A1.UG.85.U455 .............--------------C--G--A--------------------C--C---...........................--------------------------A--T--------......-A-------G-----.........-----------C-- 1586
H1B.US.90.WEAU160 .............------------------C-----------------------------...........................---------------------------------T----......-C-A-----------.........-----------C-- 2136
H1C.ET.86.ETH2220 .............-----------------------------------------C-----C...........................-------------------------GAC-T--------......-A-------------.........---------C---- 1508
H1D.CD.84.84ZR085 .............--------------------------------------------C---...........................--A-----------------------A--T--------......-C-------------.........G-----C------- 1657
H1F1.BE.93.VI850 .............-------------------GA--------------------C--C---...........................--A-----------------------A--T--------......-A-------G-----.........C--A-----C---- 1474
H1G.SE.93.SE6165 .............-----------------------------T-----------C--C--G...........................--------------------------A--T--------......-A-------G-----.........-------------- 1543
H1H.CF.90.056 .............-------------------GA--------T--G--------C--C--A...........................--------------------------A--T--------......-AG---A--G-----.........---A--------C- 1487
H1J.SE.93.SE7887 .............-----------------------------------------C--C---...........................-----------------------------T--------......-AG---A--G-----.........------C-----C- 1457
H1K.CM.96.MP535 .............-----------------G-----------T--G--------C--C---...........................--------------------------A-----------......-C-------G-----.........-------------- 1333
H1N.CM.95.YBF30 .............-----------G-----GC-A--------T----------------AAAATGAA.....................-GA-------------------------G----T--C-......--T---A--G--A--.........---A--C--C-CC- 1710
H1O.BE.87.ANT70 .............--T--C------------C-------T-----------------C-GAAAT........................-GA-A------A-----------C--ATA-------C-......GGGGGGCACG-----.........---C----A-G-G- 2204
H1O.CM.91.MVP5180 .............--T--C------------C-------T-----------------C-AAAAT........................-GA--------A---------------TA-------C-......GGGGGGCACG-----.........---C----A-G-G- 2179
CPZ.CD.90.ANT .............-----C----G-------C-------------GC-T---A-C---C-AGCAACA..................AATACAG--A-A-TA--------------ACCGACC--CA-............-T-GT--GGGTGCAGACC------C---G-G- 1579
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .............-----C-----------GC----G-----------------C---T-A...........................-G------A-TA---------------GG---------......-CG--GC--G-----.........---C--C---G-A- 1720
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .............-----C-----------GC-A--G-----T--------G--C--C-GAAGTGGA.....................--A--G-----G---------------G--------CT......--C---A--G-----.........---A-----C-CC- 1691
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .............-----------------GC----------T-GG---C---------ACATG........................-G--AG...-T---------------AC----------......--C-C----------.........---A--C----C-- 1683
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .............-----------G-----GC-A-----G--T--G----G-A----C--AAATGAA........................-----------------------AC----------......-AG------------.........---------C---- 1674
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .............-----C-----G------C----G-----T--G-------------A-CAAAATAAT..................-GA--G...AT------------A--A-AT------C-......--GGGG---G-----.........------C-A-G-G- 1682
CPZ.CM.98.CAM3 .............--A--C-----G-----GC-A--G--G--T---------A-C--CC-AGCTGGA.....................--A-----------------------AGGT---T--C-GTG......G-GC--GG-AT-AAAGAGACC------C--C--G- 1542
CPZ.CM.98.CAM5 .............--A--C--------C---C-------G--TA-C--------A-----AACTGGA.....................-GC------------------------GAT---T--C-GTG......G-GC--G--AT-AAAAAGACC------C----CG- 1845
CPZ.GA.88.GAB1 .............---------CGG-----GC-A--G-----------------C--C--A...........................-GA-------TG--------------AGGT--------CCG......--GC--G-----.........---C--C---G-G- 2204
CPZ.GA.88.GAB2 .............--A--------G--------A--------T--G-----G--C--CCAAAAT.....................GAA-GA-------TG------------GG-GG---------CCG......G-GC--G-----.........------C----CC- 1521
CPZ.TZ.01.TAN1 .............--T--C----GG------C-A--G-----T--------G--C--C--CACCAGAAAC...............AACAGC-CTGG--TA--------------ACG-ACC--C-T...............GT--GGGTGCAGACC------C---G-G- 1793
CPZ.US.85.CPZUS .............--G--C-----G-----GC----------T-----------C--C--AGCAGGA.....................A-C-----------------------ACAT---T-CC-ATCGTG...G-GC--GG-AT-AAAGAGACC------C--C--GG 2203
H2A.DE.x.BEN .............-----C-----G-----C---CC-------ATC---GC-A-C--CC-G...........................--A--------AGG----------TT-GG-CCA-GGGG............AAAG-A---.........TC-C--C--C-CCG 2441
H2A.GW.x.ALI .............-----C-----------C---CC------T-TT---GC-A-C--CC-A...........................--A---------GG----------CTTGG-CCATGGGG............AAAG-A---.........TC-C--C--C-CCG 2434
H2A.SN.x.ST .............-----C-----------C----C-------ATC---GC-A-A--CC-A...........................--A--------GGG----------TT-GG-CCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-C-G 1886
H2B.CI.x.EHO .............--A--C------------C--C--------ATC---TC-A-A--CC-A...........................--A--------GGG----------TTCGG-CCCTGGGG............AAAG-A---.........TC-C-----C-CCG 2412
H2B.GH.86.D205 .............--A--C--------------AAC-------ATC---TC-A-A--CC-A...........................--A--------GGG----------TTAGGACCCTGGGG............AAAG-A---.........TC-C--C--C-CCA 2414
H2G.CI.x.ABT96 .............--G--C-----G-----G---CC---C---ATT---GCCA-A---C-A...........................-----------AGG----------TTTGGACCTTGGGG............AAAG-A---.........TC-C--C--C-CCA 1819
H2U.FR.96.12034 .............--A--C----------A----CC-------A-C---GCTAGC--CC-A...........................--A-CCA---TGGG----------CTTGG-CCTTGGGA............AAA--A---.........TC-C--C--C-CCA 1932

Gag p8 Nucleocapsid end Gag p1 Spacer start Gag p1 spacer end Gag p6 start
Pol start

Gag-Pol -1 ribosomal slip site

MAC.US.x.239 .............--A--C--------------AATG-AC--TGTT---GCCA-A--CC-A...........................--C--------GGG---------CCTTGGTCCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 2397
Pol _F__F__R__P__W__S__M__.__.__.__.__G__K__E__.__.__.__A__P__Q__F__P
Gag __.__.__.__.__G__C__W__K__C__G__K__M__D__H__V__M__A__K__C__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__D__R__Q__A__G__F__L__G__L__G__P__W__G__.__.__.__.__K__K__P__.__.__.__R__N__F__P__
MAC.US.x.251_1A11 .............--A--C--------------AATG-AC--TGTT---GCCA-A--CC-A...........................--C--------GGG---------CCTTGGTCCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 2396
MAC.US.x.251_BK28 .............--A--C--------------AATG-AC--TGTT---GCCA-A--CC-A...........................--C--------GGG---------CCTTGGTCCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 2385
MAC.US.x.EMBL_3 .............A-A--C--------------AATG-AC--TGTT---GCCA-A--CC-A...........................--C--------AGG---------CCTTGGTCCATGGGG.....................AAAGAAGCCCC-C-----C-CCA 1883
SMM.SL.92.SL92B .............--A--C-----------GG-A-------GTATTCA-GCCA-C--CC-A...........................A-CCAGA----GGG---------CCTTGG-CCATGGGG.....................AAAGAAGCCTC-C--C--C-CCA 1849
SMM.US.x.H9 .............-----C-----G--------A-C---C--TGTT---GCTA-A--CC-C...........................--A--------GGG----------CTTGG-CCATGGGG.....................AAAGAAGCCCC-C-----C-CCA 1882
SMM.US.x.PGM53 .............-----C--------------AAC---C--TGTC---GCCA-A--CC-C...........................--A--------GGG----------CTTGG-CCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 2326
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .............-----C---GGG--C-----AACG--T--TGTT---GCCA-A--CC--...........................--A--------GGG----------TTTGG-CCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 2412
STM.US.x.STM .............--T---------------C-AC-G--C--T--G---GCCA-A--CC-A...........................--A-------TGGG---------CTTTGG-CCATGGGG............AAAG-A---.........CCAC--C--C-CCA 2056
SAB.SN.x.SAB1C .............-----C-----------C-GCCC--AC--T--G------------CAA..............................-A-----T-------------TTTGG-CCCTGGGG...............C--AGGGAAACCCAGGAATTTCCC---GA 2439
TAN.UG.x.TAN1 .............AAA--CCTA--------G---CC-------TT-GCA--------CCGC...........................AGTG-------C-------------GA--GCCAA-C-GGGG.........AAC--A---.........GC-C------T-AG 2276
VER.DE.x.AGM3 .............A-A--C-T---------G--ACC---G--TTT-GCA--------C-GA..............................G------TA------------T-TGG-C--TGGAT...............GG-AG-GAAACCCAG-AATTT-CCCGCCG 1811
VER.KE.x.9063 .............AAA--CCTT--------G---CT--------TGGCA-----C--C-GG..............................G------TG------------T-TGGAC--TGGA-...............GG--A-AAAACCGAG-AACTT-C-CGC-G 2316
VER.KE.x.AGM155 .............AAA---CTT------------CC---G---TT-GCA-----C--C-GG..............................G------TG------------T-TGG-C--TGGAT...............GG--A-AAAACCAAG-AATTT-CCCGCAG 2299
VER.KE.x.TYO1 .............AAA---CTA--G--------ATTG-------T-GCA-----C--C-GG..............................G------TG------------T-TGGAC--TGGAT...............GG--G-AAAACCGAG-AATTT-CCCGCCG 2304
COL.CM.x.CGU1 ........................................................................................A-C-AG-----A------------GCA-C-A--GGGGTGGA...............--TACAGACAGCCATCTTCCCC-C.. 1964
GRV.ET.x.GRI_677 .............AAA--C-TT--G--C--C--AATT--C--TATGGCA-----C--C-AG...........................A-TG-------A------------T-TGG-CATTGGGG...............-G-AG-GAAACCAAG-AATTT-G-G-AAT 2244
MND_2.CM.98.CM16 .............--A--C-TC--G------G-TCT-------AT-----G-A----CC-A..............................-AGAT--TG--------------T-C-CCCTGGGG..................CAGTGGCAAACCCA----C--C-C.. 2097
DRL.x.x.FAO .............--A--C-TT-GG------GCTTT--AT--TATGT-A-G-A----C..............................CCA-A-----TG--------------T-CTCCCTGGGG..................CAGCGGGAAACCCA---------C-- 1659
RCM.GA.x.GAB1 .............--A--C------------TCCCC--AC--T-TCT-------C--C--A..............................-AG--AATA-------------GAC--CCCTGGGG...............TCA-GGGAAGCCGAGGAACTT-CC-T-GA 1574
RCM.NG.x.NG411 .............--G--C----G-------G-------T--T-T------G-----CC-A..............................-A-G---T---------------TGCTCCCTGGAA...............GCA-GGGAAACCGAGGAACCT-CCCT-GA 1577
MND_1.GA.x.MNDGB1 A............--G--C-----T------GCAATG-AT--T--G-AAGCTC-A--C......CCTAAGCCAGCT.........CAGC--CAGAG--T-------------T-TGG-CCTTGGGG..................T--CTCCAAACCG-------A--C.. 1792
MND_2.GA.x.M14 .............--A--C-TT--G-----GG-CAC------TATG----G-A-C--CC-A..............................-A-AT--TG--------------TGCTCCCTGGGG..................CAGTGGCAAGCCCA----C----C.. 2021
MND_2.x.x.5440 .............-------TT--G------G-TCC------T-T-----GGA-C--C..............................CCA-AGAT--TG--------------T-C-CCCTGGGG..................CAGTGGCAAGCCCA----C--C-C-G 1656
MNE.US.x.MNE027 .............-----C------------C-AATG--C--TGTT---GCCA-A--CC-A...........................--C--------AGG---------CTTTGG-CCATGGGG............AAAG-A---.........CC-C-----C-CCA 1877
LST.CD.88.447 .............--A--C-----C-----T-GCA-G-A---TAGGT-TGCTC-A---C-AAAGCCT.....................A--G--A---TA-----------CT-TGGACCCTGGAG..................-AGTGGTCCTCC---A--C----C-T 1354
LST.CD.88.485 .............--A--C-----C-----T-GCA---A---TAGGT-TGCTC-A---C-AAAGCCT.....................A--G--A---TC-----------CT-TGGACCCTGGAG..................-AATGGTCCTCC---A--C----C-T 1354
LST.CD.88.524 .............-----------C-----TGCTA---AC---AG----GCCC-G--CC-AAAACCA.....................A--G-GA---TG------------T-TGGTCCCTGGAG..................-AATGGACCTTC---C--C----CAA 1348
LST.KE.x.lho7 .............--T--------C-----C-GTA---AG--TAG-T-TGC-C-G--CC-A.....................AAACCAA-AG--A---TG-----------AT-TGGTCCCTGGAG...............C--CAAACCTCCAGGCAATT--CC---A- 2441
GSN.CM.99.CN166 .............AAG--C-TT--------C-GA-C---G---TTT-GC---CCA----GAACA...............GGGACACCAATC-AGG--CT-T---------ACCTTGG-C--GGGCG............CC-CC-AG-CCC......CA----C----CAG 1829
GSN.CM.99.CN71 .............AAG----TT--------C----C-------TT-GCT-GGC-A--C-AAACA...............GGAACACCA-CC-AGG--CT-----------ACCTTGG-C--GGGCG...............-C-AG-CCC......CA----C----CAG 1829
MON.CM.99.L1 .............AAA----AC--T-----CC-ACCG-------TCGCC-----C--CC-GCAGCCCCCC............AAACAAA-C-A-GG--TG--------------TCCT-TCGG-C-..................CAAGAAGGGGCC-A----C--C-C-- 1816
MON.NG.x.NG1 .............--T--C-TCCGC--C--C--------G--TRT-TCC---A-C--C......CCAAACGGAGGACAAAACCAACCCAGA-ACAG--TG--------------TCCT-TTGG.....................C--CGGCAAGAGG---CCAAGGAACT 397
MUS_1.CM.01.1085 ..........AAAAAG----TC--------G-GA---------TTGGCA-G-C-A----GG..................TCTGATAATACC-A-GC--TG------------G-TCC--TCGGCCT...............CCA-AAAAGGAGGCCGA----C--C-CC- 1824
MUS_1.CM.01.CM1239 .............AAA--C-TC----------G---G------TTGGCA---C-G--C-GG..................TCTGAAGGT-CC-A-TC----------------G-TCCTCTTGGCCT...............CCA-AGAAGGAGGCC-A----C--C-CC- 1814
MUS_2.CM.01.CM1246 .............A-A----TT--G-----T------------TTGGCC-G-C-G--CCGA...............ACCGACACAGGCA-A--CGCT-TG---------------GATCTCGGC-T...............CC--T-TCGGAAGCCGA----C--C-CAG 1907
MUS_2.CM.01.CM2500 .............AAA--C-TT--G-----C-G------C----T-GCA---C-G--C-GA...............ACCAACTCAGACA-AG-CGCT-T---------------AGGT-TCGG..................CTTC-ACAGGAAGCCGA----C--C-C-G 1866
DEN.CD.x.CD1 GACTCAACCAGGA-CG--C-TT------------CT---T--T---GCA--GA-----......AGA......AGTAACACTAATGATC--G------TA--------------TGGTCTTGGGAG............-AAG-AT--TCCCAGGAACTTTGTACAGTACT 1949
DEB.CM.99.CM40 .............AAA----TT--------GC-------C---ATTGCA---A-----GGACAG........................ACTCCGAG---A--------------T-CTCCCTGGG-...............CTCCAGGAGACC...CA----C-----AG 1925
DEB.CM.99.CM5 .............AAA--C-TC--------T-----G--C---AT-GCA--GA-C---GGACAA........................-TACC-AG---A--------------TGCTCCCTGGG-...............CTCC-GGAGACC...CA--------T-GG 1919
TAL.CM.00.266 GGTGCCGCCAGGCACT--C-AT--G-----C--ACC---C---AT-GCA---C-A--CT-C...........................TCAGC------C---------------TCT-TTTTAGG..................-AAAATCCCACCG-TC-GAGGA-CGA 2076
TAL.CM.01.8023 GGGGCCTCCGGGGA------TC--G--C--GC--ATG-------GTGCCGC-C-G--C-GA...........................C--CC------A---------------GCT-TTTTAGG..................-AAGATCCCCCCG-TC--GGGA-CGA 1571
SUN.GA.98.L14 ....CCACCCGGCTC---C---------------ATG-----TA--CAAGCTC-A--CC-A........................CAA-GA-A-----TG------------T-TGG-CCCTGGAA..................CAGGGGGCCGCC------C----CAG 2437
SYK.KE.x.KE51 .............AAG--C-TT--C------GGAACG------AT-GCA-GGC-G----GACAACCAAGAAAAGGACAAGGCAACCCTCCTCC------C--------------AGGG---GGGAA..................CAGGAAACCCCC--CA-------C-G 1872
SYK.KE.x.SYK173 .............AAA--C-TT--T--------AAC--------T-GCA-GG-CC----GGCAACCCAAGAGAAATCAAGGCCCTCCA-TTGC---------------------AGGA---GGGGT...............CTCCAGGAGGCCCCC--CC--C--C-CAG 2235
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H1B.FR.83.HXB2 AGAGCAGACC......AGAGCCAACAGCCCCACCAGAAGAGAGCTTCAGGTCTGGGGTAGAGACAAC....................................................................................................... 2198
Gag Q__S__R__P__.__.__E__P__T__A__P__P__E__E__S__F__R__S__G__V__E__T__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._
Pol __E__Q__T__.__.__R__A__N__S__P__T__R__R__E__L__Q__V__W__G__R__D__N__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__
H101_AE.TH.90.CM240 ----------......--------------------C---A-A--GGG--ATG----A-----T---....................................................................................................... 1757
H102_AG.NG.x.IBNG ----------......G--A--------T-------C---------TG--ATG----A-----T.......................................................................................................... 1720
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------......-------T------------C---A-A---TG--ATG----A-----T.......................................................................................................... 1421
H104_cpx.CY.94.CY032 ---A---G--......---------------G--C-CG--AT----AGA-AGGAAA-AG--------....................................................................................................... 1567
H1A1.UG.85.U455 ----------......--------------------C---A-T---TG--ATG----A-A---T.......................................................................................................... 1644
H1B.US.90.WEAU160 ---------T......---A-------------------------------TCA---A---------....................................................................................................... 2197
H1C.ET.86.ETH2220 ----------......---------------------GAGTCT-AGACCAGAGCCAAC--CCC--C-ACCAGA................................................................................................. 1575
H1D.CD.84.84ZR085 ----------......--------------------C---AGCT-CGG-T-TG---AGGAGATA-C-....................................................................................................... 1718
H1F1.BE.93.VI850 ----------......--------------------C----------G---TCA-A-AG----T---....................................................................................................... 1535
H1G.SE.93.SE6165 ---A---GA-......---A--------------T-C---A---C--G---TC--A-AG----T-G-....................................................................................................... 1604
H1H.CF.90.056 -------G--......---A----------------C----------G---TC--A-AG----TG--....................................................................................................... 1548
H1J.SE.93.SE7887 ----------......--------------------C-------C--G--CTC--A-AG----T.......................................................................................................... 1515
H1K.CM.96.MP535 ----------......--------------------C----------G---TC----AG----T---....................................................................................................... 1394
H1N.CM.95.YBF30 ---CA-C-A-AAGGAA------C--------G---CT------T-ATG---T-CA--AG--............................................................................................................. 1771
H1O.BE.87.ANT70 ----ACC-G-......-C-C---T----------........................................................................................................................................ 2232
H1O.CM.91.MVP5180 ---AACA-GT......GTCC---T----------........................................................................................................................................ 2207
CPZ.CD.90.ANT ---AGGAGGAAGTAGTG-----------T-----CAT-----T--A......-CA--AG---CA.......................................................................................................... 1637
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---A---GA-......--------------------C------T-ATG---ACCAA-AGA-............................................................................................................. 1775
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---CA-C-A-AAGGAA---------------T---AT------T-ATG---A-CA................................................................................................................... 1746
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----------......------C--------G---AT---------TG---T-CA-CC-A-............................................................................................................. 1738
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---AG-----......---A--------T------AT----------G---TCA---AG--............................................................................................................. 1729
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -AG----GAA......G--A--------T-----TATG--ATC----G-A-T-CA................................................................................................................... 1731
CPZ.CM.98.CAM3 --G----GAA......G--A--C-----T--G--CCT------T-ATG---A-CA--A--CA---GG....................................................................................................... 1603
CPZ.CM.98.CAM5 --G--G-GAA......G--A--C-----T-----CATG-----T-ATG---T-CA--A-ACA----T....................................................................................................... 1906
CPZ.GA.88.GAB1 ---A----A-......---A-----G--------GAT------T-ATG---ACCA--AG--AGA.......................................................................................................... 2262
CPZ.GA.88.GAB2 -A--G-AGGT......G--A--------T-----TCC-----C----G---A--CA-AGC-----CA....................................................................................................... 1582
CPZ.TZ.01.TAN1 ---A--CC--.........AGAG-A--GGAA........................................................................................................................................... 1815
CPZ.US.85.CPZUS -A-A---GAA......G-----C-----T------AT----GAT---G---A-CAA-A-------GT....................................................................................................... 2264
H2A.DE.x.BEN T--C-CA..................------T-AG-GGCT--TACCA-CAG-ACCTCC..........................................GGCAGATCCAGCAGCGGAACTGTTGGAGAGATATATGCAGCAAGGGAGAAAGCAGAGGGAGCAGAGGGAG 2551
H2A.GW.x.ALI TA-C-C-..................--TT--G-AG-G-TTA-CACCA-CAG-ACCCCC..........................................AGCAGAGCCAGCAGCGGACCTGCTGGAGCAGTATATGCAGCAGGGGAGAAAGCAAAGAGAGCAGAGAGAG 2544
H2A.SN.x.ST T-GC-CA..................-AT---G-AG-GGCT--CACCA-CAG-ACCCCC..........................................GATAGACCCAGTAGAGGACCTACTAGAGAAGTACATGCAGCAAGGGAAAAGGCAGAGAGAGCAGAGAGAG 1996
H2B.CI.x.EHO TCCAGGC..................-C---AGGGGAT--T-CCA-CTGC-C-CCC..........................................GATGAACCCAGCATTCGGCATGACACCTCAGGGTGCGATTCCATCTGCACCCCCTGCAGATCCAGCAGAGGAG 2522
H2B.GH.86.D205 T--C-CA..................--TG--T-AG-G--T--CACCATCTG-ACCCCC.......................................GATGAACCCAGCAGAGGGCATGACACCTCGGGGGGCGACACCATCTGCGCCCCCTGCAGATCCAGCAGTGGAG 2527
H2G.CI.x.ABT96 T--C-CA..................--T---T-AG-GTCT--CTCCATCAG-ACCACC.............................................................................................GATGGACCCAGCAGTAGAC 1878
H2U.FR.96.12034 T-GC-CA..................--T---G-AG-G-CT--C-CCA-CAG-CCC...................................................TCCAGCAGAACCAGCAGTGGATCTGCTGACCCCGACAGCCCCTCCAGCGGACCCAGCAGTGGAT 2033
MAC.US.x.239 T-GCTCA..................--TG-AT-AG-GGCT--TGCCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGACCCAGCTGTGGAT 2456
Pol __H__G__.__.__.__.__.__.__S__S__A__S__G__A__D__A__N__C__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__P__R__G__P__S__C__
Gag M__A__Q__.__.__.__.__.__.__V__H__Q__G__L__M__P__T__A__P__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__E__D__P__A__V__D_
MAC.US.x.251_1A11 T-GCTCA..................--TG-AT-AG-GGCT--CGCCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGACCCAGCTGTGGAT 2455
MAC.US.x.251_BK28 T-GCTCA..................--TG-AT-AG-GGCT--CGCCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGACCCAGCTGTGGAT 2444
MAC.US.x.EMBL_3 T-GCTCA-GTGCATCAG-G--TG--GC-AA-TG-TCCCCC...............................................................................................................AGAGGACCCAGCTGTGGAT 1942
SMM.SL.92.SL92B T-CAG-C-A-ATCATT......G---C-GT--G--CCCCC..................................................................................................................AGATCCAGCAGCCCGG 1899
SMM.US.x.H9 T-GC-CAGATGCCTCAG-G--TG---C-AA-TG-TCCYCC...............................................................................................................AGAGGATCCAGCTGTGGAT 1941
SMM.US.x.PGM53 T-GC-CA..................GATG--T-AG-GGCT--CGCCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGATCCAGCTGTGGAT 2385
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 T-GC-CA..................GATG--T-AG-GGCT--CACCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGATCCAGCTGTGGAT 2471
STM.US.x.STM T-GC-CA..................-ATA--T-AG-GGCT--CGCCA-CTG-CCCTCC.............................................................................................AGAAGACCCAGCTGCGGAT 2115
SAB.SN.x.SAB1C CCTC--TCAGACCAAC--CT--CC--ATGGA--GG--TT-C---AG.......................................GCCGGAGGAAAATTGGTATGCAGACAGACCTCCGACCAGAGGACCAGGGCCAGACGATCCAGCAACAGCCCTGTTAAAGCAGTAT 2570
TAN.UG.x.TAN1 --CAAG-CGGAGCCGT......TC-GA-GG-T--CCCGAT-CCTGCGCACGGATTCCC..........................................................................................CACAGGTTCGCCAGCTGCGGGA 2350
VER.DE.x.AGM3 CT-CTCTTGGGGTGGAGCCAA-TG-GC----T---CCGAGTCC......................................................................................................ATACGACCCTGCAAAGAAGCTCCTG 1879
VER.KE.x.9063 CC-CTCATGGAGTGGA-CC-AGCG-GC----T---CCGACACC......................................................................................................ATACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTG 2384
VER.KE.x.AGM155 CC-CTCTTGGGGCGGA-CCAAGTG-GC----T---CCGA-C-A.............................................................................................CTCTACACCTTACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTG 2376
VER.KE.x.TYO1 CT-CTCTTGGAGCGGA-CC-AGTG-GC-T--T---CCGAGCG--AC--CCC-.............................................................................................ATACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTG 2381
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 1964
GRV.ET.x.GRI_677 -C--AG--GACACAGTT-GT-TGGA-C-AA--G-CCCCCC.............................................................................................AATGGAAACAGCTTACGATCCAGCAAAGAAGCTCCTC 2321
MND_2.CM.98.CM16 .......GG-GATGCC-TT-A-CC--A-GG-C--..........................................................................................TCCAATGCCAGGGATGGAAGACCCAGCAGAGAGAATGCTGTTAGAT 2170
DRL.x.x.FAO --GC-TC...................................................................................................GCTGACCCCATCAGCTCCTCCATTGCCAGGATACCTCCAGGAGGATCCGGCCGAGAGGATGCTC 1730
RCM.GA.x.GAB1 CTTC-TTGA-TCCCTCT-CT---GGGATGGAGAGCA-TT-CGA-CC...................................................................................................TGCAGAAGAGATGCTAAAGAATTAT 1645
RCM.NG.x.NG411 CTTC-TTGAGACCTAC...............TG-TCC--G........................................................................GAGAGAGGAAGGATGGAATCCCCAGTACGATCCAGCAGAAGAGATGCTCAGGAAATAC 1660
MND_1.GA.x.MNDGB1 ......................................................................................................................GGCACAAGAGGTGACTCCAACAGCTCCACCATTAGAGGAGAAACCTCTGCAG 1844
MND_2.GA.x.M14 ..........TGCCATGCCA-TG--CC-AT--G--CCCCC.......................................................................................GATGCCAGGGATGGAGGATCCAGCAGAGAAGATGTTATTAGAC 2094
MND_2.x.x.5440 CC-TGCC...................................................................................................ATTGACCCCATCAGCACCCCCGATGCCAGGGTTGGAAGACCCGGCAGAAAAGATGCTGTTAGAC 1727
MNE.US.x.MNE027 T-GC-CA..................-ATG-AT-AG-GGCT--CACCA-CTG--CCCCC.............................................................................................AGAGGACCCAGCTGTGGAT 1936
LST.CD.88.447 T--TGG-GGGGAATGC--GAGT-GT-C-AT--G-TCCCCC...................................................................................................AATGGAGAGGAGCCCAACACAAGCAGAGAGA 1425
LST.CD.88.485 T--TGG-GGGGAATGC--GAGT-GT-C-AT--G-TCCCCC...................................................................................................AATGGAAAGGAACTCAACAAAAGCAGAGAGA 1425
LST.CD.88.524 TC-TGG--GGGGCTGC--GAGTG-TTC-TT--G-GCC-CC................................................................................................CATGGAGAAAGTGCCTCCAACAAGAGCAGAGAGG 1422
LST.KE.x.lho7 T-G-AG--G-............TG---GGAG...-ATTCCATCAGCTCCCC-..........................................................................................AATGGAGAGTGCTCCAACAAAAGCAGAG 2506
GSN.CM.99.CN166 TA-CTTTC-TGCTGCC-ACAG-CC-G--GGA........................................................................................................................................... 1860
GSN.CM.99.CN71 TA-CTTCC-TGCTGCC-TCAG-CC-G--GGA........................................................................................................................................... 1860
MON.CM.99.L1 TC-C-TCTGTGCAGCCCAGCG--C-GA-T-TG----C....................................................................................................................................A 1854
MON.NG.x.NG1 TTCCAGT-A-CTCCTTGC--------------G-G---CCA-C.........................................................................................................CCARGGGGCYTACAAGGTGAAC 462
MUS_1.CM.01.1085 ---C-TCT-TCTTGCC-ACTG-TC-GC-AGA--AG--G-G-GAA--GGTCAA-CTCTCTCCAG--GT....................................................................................................... 1891
MUS_1.CM.01.CM1239 ---C-TCG-TTTTACC-AC-G-CC-GC-AGAG-AG--G-GAGA-C-GGTCAA-CTCTCCCC-C--GT....................................................................................................... 1881
MUS_2.CM.01.CM1246 TT-CATCG-TCATGCCTAC-G--C-CC-AGATA---C----CCGG-G-AC-TCTCCCC...ACT-GTAGGGCCCAAGGA........................................................................................... 1983
MUS_2.CM.01.CM2500 TT-CATCG-TCATGCC-TCAG-TC-CC-AGATA---C-----TAG---AC-TCTCCCC----GTGGGTCCACGGAAGGAGAA........................................................................................ 1948
DEN.CD.x.CD1 -CCCTCAGATGAATCAG--TTTGC--TGGAGC----TGAG-GT.............................................................................................CCAGCAGCAACCACAGTACCCACAAAATTTTCAA 2026
DEB.CM.99.CM40 -AG-A-TTGGGAAGTACATC--GGAGAG-A--G----TC--GTA-A-TC-A-...................................................................................................................... 1977
DEB.CM.99.CM5 -AG-G-TTGGGAAATACATC---GAGAG-A--G----TC--GTT-ATTCAA-...................................................................................................................... 1971
TAL.CM.00.266 G--ATTTT--AGTGGTGC-A---T-G--A--G---AT..................................................................................................................AGAGCCTCTCACAGCATCA 2132
TAL.CM.01.8023 G--A-TTC--AGTGGTGC-A--C--C--A--G--GAT..................................................................................................................AGAGCCTCTCACAGCATCA 1627
SUN.GA.98.L14 TC-TGCCTT-TGCTCCGCC................................................................................................TCTAGAGGATCTGACATTGGGGAACAGAATGACACCACCCCAGTCAAAGGCAGAG 2511
SYK.KE.x.KE51 T--TG--GGAGACACC-ACAG-CC--C-AG-GGAG--.............................................TTGGCCATGGCAGCAACAGACATGGGGAAATTATGCTTCACCCCAACAGAAGCACATAGCAATGGCCACCCCGCTACAGCCACAGTCC 1997
SYK.KE.x.SYK173 T---G--CGAGCCATCT-CT--CC-TCTGGA..................................................................GGACATCGAAGATGGGCCATGGCTCACATGGTCAGCACAGATGAGCCAACAAGCACAAGCGAAGGCACAGAAC 2339
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H1B.FR.83.HXB2 .............................AACTCCCCCTCAGAAGCAGGAGCCGATAGACAAGGAACTGTA...............TCCTTTAACTTCCCTCAGGTCACTCTTTGGCAACGACCCCTCGTCACAATAAAGATAGGGGGGCAACTAAAGGAAGCTCTATTA 2324
Gag _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__P__P__Q__K__Q__E__P__I__D__K__E__L__Y__.__.__.__.__.__P__L__T__S__L__R__S__L__F__G__N__D__P__S__S__Q__*_
Pol .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__N__S__P__S__E__A__G__A__D__R__Q__G__T__V__.__.__.__.__.__S__F__N__F__P__Q__V__T__L__W__Q__R__P__L__V__T__I__K__I__G__G__Q__L__K__E__A__L__L_
H101_AE.TH.90.CM240 ..........................GGGGGAAGAGATAACCTCCTTACC-AA-CAG--GC--A--GACA-GGAACATCC...TCC-------GT--------AA----------------------T------G----A-----A--A--G--G--A------------ 1898
H102_AG.NG.x.IBNG ......................................A-CTCCCTCTCCA-A-CAG--ACC-AGGGACA-GGGGCTATA...TCC-----------------AA--------------------T-A--T---G---GA----A---A--G----TA-----C------ 1849
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ......................................AACCCCCTCCCT-AAACAG--AC--A-GGACAGGGAACAGCA...TCC-----C--T--------AA------------G---------T------G---GA-----A--A--G-----A------------ 1550
H104_cpx.CY.94.CY032 .........................................CTCCTCTCT-AA-CAG--ACC-AGGGACA-GGAACTATA......-----------------AA-------------G--------T-----------AC-------A--GA---G---G-----T--- 1690
H1A1.UG.85.U455 .............................G--CT-----GC---A-------T--A-----G-----A-AC...............-------GT--------AA----------------------T------G----A-----A--A--G--G-TA------------ 1770
H1B.US.90.WEAU160 .............................-------T----------------A-----------G-----...............-----------------AA---------------------------------------A---------G--------------- 2323
H1C.ET.86.ETH2220 .......................GAGCTTC-GGTT-GAGG-AGCAACACCTT-TCCGA-GC----G---A-AGACAGGGA......AG-C-------------AA-------------------A--T--T--------A--------A--G--------G-----C--- 1716
H1D.CD.84.84ZR085 ....................................--CTCCC--A-AC--GAACAGA-GG-CA--GACA-GGAACTGTA......---C---G---------AA--------------------G-T--------------------A--G-----A------------ 1846
H1F1.BE.93.VI850 .........................................CCCCTCTCC-AA-CAG--GC--A--GACGGGGAACTGTA...CCC---C---G---------AA--------------------T-A-----------A--------A--GA-------G--------- 1661
H1G.SE.93.SE6165 ...............................................CCCCT-CCCGA-GC----GA--A-GGAAAAGGA......G-TA-ATC-C-------AA-------------G--------A------G----A--------A--G----TA-----C------ 1721
H1H.CF.90.056 ......................................C-CCTCT-C-A---A-GAGC-GCT-A-GGACA-GGAACC.........---C---G----------A-------------G--------T--T---G----A----A---A--GT---G------------- 1671
H1J.SE.93.SE7887 .........................................CCCCTCCCC-AAACAG--GCC-A-GGACA-GGAACTGTA......----C------------AA-------------G--------T----------GA-----------G--G-G------------- 1638
H1K.CM.96.MP535 .........................................CCCCTCTCC-AG-CAG--G-CCA--GACA-GGAACAGAG...CCC-----------------AA--------------------A-T-----------AG-------A--GT---GA------------ 1520
H1N.CM.95.YBF30 ....................GAAGAGCAC-CAGGGGAAGG---T-------AACCAG--G-G-AC-GA-A-CTCTCTGTA...CCCA-----------------A--------------------G--A-----G----A------AAAG--G---GA--------T--- 1918
H1O.BE.87.ANT70 .................GATGGAGGAGGA-GTGAAGGGA---G--A-TC--GAACAGA-AGG--GC-C-A-CGAGCTCTA......---G--TG-C-------AA--C--------G-CA----AA-A--T---GC--GAG-T-----C--C---TGT----T-T-GC-G 2379
H1O.CM.91.MVP5180 .................AATGGAGGAGGC-GTGAAGGAA--AG--A-TC--AGTCAGA-GGG---T-A-G-AGAGCTGTA......C--A--TG-C-------AA--C--------G-CA----AA-A------GC----G-T-----T--T---TGT--G---T--C-G 2354
CPZ.CD.90.ANT ......................................CA---G-ACTC--AA-GGTCT-----GGGA-G-GGAACTACC......---C-CGTA------G-AA--C-----------A----AA-GA-GGA-G-TCTC---CA---A---AA-TGTC-G--------- 1763
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ......................................GG-----A-CC-AGA-GA-C-GG-A--GGG-A-CAGACTATA...CCC----C------------AA-------------G---------A--C--G---GA----AA------T--TGT-----C--G--- 1904
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .................GGAGGAGAAGACC--A-AGGGGACAG--AG---AGAA-AG--G---AC-GA-AGCTCTCTGTA...CCCA--C-------------AA-------------G------A--C-T---G----A-----A--AG--A----A--------TC-- 1896
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ..........................AACC--C-AGAAA---G--G-CAG-GAAGAG------AC-GA-A-CAAGCTGTA...CCC---C-------------AA--T-----------------A-T-----------AG-C-----CT-CT-G--A-G---A--G--- 1879
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ..........................GGA-C--G---AGA--G--G-A-T-AA--GC--GG--AC-GA-A-CAAGCTGTA...TCC--AGC------------AA--T-----------------G-T------G---GA----A---A--GT----A-----A--G--- 1870
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ................................GGAGGAGA----AGTCA--GA-GAG-TG-G---GGA-AGCAAGCCGCCGTC...-----------------AA-----------------------A--C--G----A--T-AA--A---T---TT-----CT-GC-- 1866
CPZ.CM.98.CAM3 ......................................AA---GA------GA-GAGAGGG--A-GGAAA-GGAACCCCTGTATCC---G-----C-------AA-------------G---------C--GG-G----A----AA-----G----TA--------GC-- 1735
CPZ.CM.98.CAM5 ..................................................-GA--A-A-G-----GGA-A-GGAACCCCTGTATCC--AA-----C-------AA-------------G---------C-TGG-G----AG---AA-----GT---TA--------TC-G 2026
CPZ.GA.88.GAB1 .........................................----AGCC--GA--AGA-AG---G-GA-AGCAGTCTATA......---ACC---C-------AA-------------G---------A--C--G----AG---AA---------TGT------T-GC-- 2385
CPZ.GA.88.GAB2 .............................G--AGGAAAGAGTC--A---G-GA-GAGAGT-CAAC-GAAA-GGAGAGCCC......--TC-ATC---------AA-------------G---------C--C--G---GAG---CA--A------TGT-----C---C-- 1717
CPZ.TZ.01.TAN1 .................GGCTCAGGAGCAGGAGA-AG-A----CA-CA-T-GT-CC-ACTGCCCC--CACTGGAGATGACGATGAAAGGCGGGTTC-------A----A---------G-----AA-GA-G---G----AG-CCA---A---G-CTGTC-------T--- 1968
CPZ.US.85.CPZUS ............................................-ACAC--GA--A-C-GGGAA-GGAAA-GGAGCCCTT......--AGC------------AA-------------G---------C---G------AG---CA-----GA--GTA--------T--- 2384
H2A.DE.x.BEN AGACCATACAAAGAGGTGACGGAGGACTTGCTG-A--TCG-............-CAGAGAG--AC--CTC-CAGAGAGGAGACAGAGGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GCGT-C--C-A--AT--G-CGGTA----TCT--C-- 2709
H2A.GW.x.ALI AGGCCATACAAAGAGGTGACGGAGGACTT-CTG-A--TCG-............-CAG-GAG--AC--CAC-CAAAGAGGTGACAGAGGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GCCT-C--T-A---C--G-C-GT-----T-T--C-- 2702
H2A.SN.x.ST AGGCCATACAAAGAAGTGACAGAGGACTTCCTG-AG-TCG-............--A-C-AG--AC--CA-GCAGAGAGACGACAGAGGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GC-C-TG-T-A---C--G-C-GTA----T-T-GC-- 2154
H2B.CI.x.EHO ATGCTAAAGAACTACATGCAACTAGGGAAG-AG-AGAAGG-............--ACAGAG--AG--CC--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A----A-GC--CT--T-A---T---TC-GTA----TAT--C-- 2680
H2B.GH.86.D205 ATGCTGAAAAGTTACATGCAGATGGGGAG-CAA-AGAGAG-............--GCCGAG--AG--CC--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A----A-GC-TGT--C-A---T--GTC-GTA----TAT--C-- 2685
H2G.CI.x.ABT96 CTACTGAAGAATTACATGCARCTGGGGAGG-AG-AAAAGG-............-CAGAGA--CA---CC--CAAGGAGGTGACAGARGAH--GCTGCA------C--T--------AG------AG-A-----TGC-T-C----AAA-T--G-C-GTA----TA------ 2036
H2U.FR.96.12034 CTGCTAAAGAGCTACATGCAACAGGGCAAG-AA-AAAAGG-............--ACAGAG--AG--CA--CAAGGAGGTGACGGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------A-------AA-A-----TGC-T-C----A--------C-GTAA---TA---C-G 2191
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MAC.US.x.239 CTGCTAAAGAACTACATGCAGTTGGGCAAGCAG-AGAGAG-A------AGAGAA-GCAGAG--A-G-CT--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A-----TGCTC-T--T-AA--A--G-CTGTA----TAT--C-G 2626
Pol G__S__A__K__E__L__H__A__V__G__Q__A__A__E__R__K__A__E__R__K__Q__R__E__A__L__Q__G__G__D__R__G__F__A__A__P__Q__F__S__L__W__R__R__P__V__V__T__A__H__I__E__G__Q__P__V__E__V__L_
Gag _L__L__K__N__Y__M__Q__L__G__K__Q__Q__R__E__K__Q__R__E__S__R__E__K__P__Y__K__E__V__T__E__D__L__L__H__L__N__S__L__F__G__G__D__Q__*_
MAC.US.x.251_1A11 CTGCTAAAGAACTACATGCAGTTGGGCAAGCAG-AGAGAG-A--A---AGAGAA-GCAGAG--A-G-CT--CAAGGAGATGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A-----TGCTC-T--T-AA--A--G-CTGTA----TAT--C-G 2625
MAC.US.x.251_BK28 CTGCTAAAGAACTACATGCAGTTGGGCAAGCAG-AGAGAG-............A-GCAGAG--A-G-CT--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A-----TGCTC-T--T-AA--A--G-CTGTA----TAT----G 2602
MAC.US.x.EMBL_3 CTGCTAAAGAACTACATGCAGTTGGGCAAGCAG-AGAGAG-............A-GCAGAG--A-G-CT--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A-----TGCTC-T--T-AA--A--G-CTGTA----TAT----G 2100
SMM.SL.92.SL92B ATAGTCAAGGAGTATCTAGAGAAAGCACAG-GGGAAAAGAC............A-GGAGG-GCAGG-CT--CAAGGAGGTGACGGAGGA---GCTGCA-----AT--T-----C--AG-A----AG-A----G-GC-CTA----A---T--G-CCCTA--G-T----C-G 2057
SMM.US.x.H9 CTACTGAAGAATTACATGAAGGTGGGCAG--GG-AGAGGG-............--ACAGAG--AG--CT--CAAGGAGGTAACGGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A-----TGCCT-C--T-AA-AA--G-CC-TA----TAT----- 2099
SMM.US.x.PGM53 CTACTGAGGAATTACATGAAGATGGGCAG--AG-AGAGGG-............--ACAGAG--AG--CT--CAAGGAGGTGACGGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A---G-TGCCT-C--T-AA-AA--G-CCGTA----TAT----- 2543
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CTACTGAAGAATTACATGAAGATGGGCAG--AG-AGAGGG-............--ACAGAG--AG--CT--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A-----TGCCT-C--T-AA-AA--G-CCGTA----TAT----- 2629
STM.US.x.STM CTGCTGAGAAGTTACATGCAGCTGGGCAAG-AG-AGAGAG-............--GCAGG---AC--CC--CAAGGAGGTGACAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A------GCCC-T--T-A---T--G-CTGTA----TA-----G 2273
SAB.SN.x.SAB1C GCTGTTCAGGGGAAACGGCAGAAACAGCAGTGG-A..................A-ACC--TC-CC--AAC-GAGCCCCTACGAGGAGG---AC-GC-----------T--------AG-A----AA-GAAA--TG-GT-C----A---A--GAA-GTCACT--------- 2722
TAN.UG.x.TAN1 GCATACGACCCAGCCAGGAAACTGCTGGAGCAGTATG-CA-A---GG......AGATC-ATT-AG-AA-C-GAAGGAGAAGGAACTGGAGGACTA----T-G--T--C--------AGGA----AA-GAGT-AG--CT-C---CA---C--G-C-GTAC---T---G--- 2514
VER.DE.x.AGM3 CAGCAATATGCAGACAAGGGGAAGCAGTTG-GGGAA-AAAG---.........A-A-CCACCA-C-G--A-TCCCGATTGGACAGAGGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAA---G-TT-C----AA---GTC-CC-TCAG---AT----- 2037
VER.KE.x.9063 CAGCAGTATGCAGAGAAGGGAAAACAGTTG-GGGAA-AAGG---.........--G-ACACCACC-ACAA-TCCAGACTGGGCGGAAGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAA---G-C-TT--T-AA--AGTC-CTGTAA---TC--G--- 2542
VER.KE.x.AGM155 CAGCAGTATGCAGAGAAAGGGAAACAAATG-GAAAT-AGA-C-G.........A-ACCC-CCA-CGAACA-TCCAGATTGGAACGAGGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAGG--CTGT-TA-----A--AACTGCCGTTA-G--AT----- 2534
VER.KE.x.TYO1 CAGCAATATGCAGAGAAAGGGAAACAACTG-GGGAG-AAA---G.........--ATCCACC--C-A--A-TCCGGATTGGACCGAGGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAG---G-GT-T----AA---GTC-CC-TTA-G--A--GC-- 2539
COL.CM.x.CGU1 .............................G-AGATGAGCA-AG-.........CC-GCCACCCAGGAG-G-GAAGGGGGAGAG...--TC-ATC-C---T-G-A---T-----C--AG------AA-A--T-T-G--G-AG---AA--A---AAGTGCC----G--G--- 2093
GRV.ET.x.GRI_677 CAGCAGTATGCAGAGAAGGGACAGCGCCTG-GAGAGGAGAG............AGA-C-G-CAAGGAAAC-GAAGGAGAAAGAAGTGGAGGATGT----T-G--C--C--------AGGA----AA-GAAACG-G-C-TC----AA--AACG-C-GT-C----CT-G--- 2479
MND_2.CM.98.CM16 TACATGAAGAAAGGGCAACAGCAGAAAGCGGAAAG-AA...............ACAG--A---A--GA-AGGGGTCCATACGAGGCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G------AA------AA-GT---G--CT--C-G 2325
DRL.x.x.FAO CAAAAGTACATGGAGCAGGGAGCTCAGCAG-AGAGA-AA----G.........ACA-C-AC--C-GAA-AGGGGCCCCTACGAGGAGG---AC-AC--------T--T-----C---TCA----AACTACA-T-G--G--G---AA------AAGGTA--G---T--C-- 1891
RCM.GA.x.GAB1 CTGAGGAGGGCAGGGGAACAAAAGAGACA-CAGAGG-AGG-............AGAGAG----A-GAGAG-GGGAGCATATCAGGAAG-C-----C-------AT--G--------A-G-----AACTACA-T-GCTC-A----AA-----GAA-GT---G-TC------ 1803
RCM.NG.x.NG411 CTAGCATTGGGGAGACAGCACAAACAGGAGCAGAGGAAAG-............--ACA-GG--A--G--GGGAGAGCCTACGAGGA-G-G--GT-C-------AT--T--------A-G-----TG-AACATGGG--G-A----A-------AAGGT---G--CT----- 1818
MND_1.GA.x.MNDGB1 AAAACTCTGAGCACTTATCAGAAATTAGGG-GAGGG-T...............C-GGC-G---ATGAA-G-GGAGAAGAGAGAGGAGGA---TCA------G--TA-T------CAAG-A----AA-A-AAGAGG-CTCAG-G-AT--TGTCACT-TAAG-------C-- 1999
MND_2.GA.x.M14 TATATGAGAAAGGGGCAACAACAGAGGGC-G-AAAGGAGAC............C-AGC-GG--A-GGACA-GGGTCCCTACGAGGCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G-A----A---A---AAGGTA-----C---C-G 2252
MND_2.x.x.5440 TATATGAAGAAAGGGCAACAACAGAGGGC-G-AG-AGGAGC............CCAGA-AG-----AA-A-GGGTCCCTACGAGGCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G-A----A-------AAGGTA--G--A--TC-- 1885
MNE.US.x.MNE027 CTGCTAAAAAACTACATGCAGTTGGGCAA-CAG-AGAGAG-............A-GCA-A-G-A-G-CT--CAAGGAGGTGGCAGAGGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A-----TGCTC-T--T-A---A--G-CTGCA----TA-----G 2094
LST.CD.88.447 GCCTTAGAAACATACAGGAACCTCGGACA-CAG-TGAGGAG...............GC-AC--C-GA-CCCACAGAAATGTGTGGACGAGCC-TGCCTGAGTTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AA-AC--TCT-G-CAAT-----G-C-GT-TCT-----TC-T 1580
LST.CD.88.485 GCCTTAGAAACATACAGGAACCTCGGACA-CAA-TGAGGA-...............GC-AC--C-GG-TCCACAGAAATGTGTGGACGAGCC-TGCCTGAGTTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AA-AC--TCT-G-CAATA----G-C-GT-TCT-----TC-T 1580
LST.CD.88.524 GCAATAGAGACATACAGGAACCTAGGACA-CAA-TGAGGA-...............GC-AC-AC--G-TCCACAGAAGTGTGTGGACGAGCCTTGCCTGAATTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AG-A-G--CT-G-CAAT------GA-GTAACT--C-----G 1577
LST.KE.x.lho7 AGAGCACTGGAGACTTACAGGACTTTAGG-CAA-AG-TGA-A-G.........-CAGC-GC--C--G-CCCACAGAAATGTGTGGACGAGCCCTGCCTGAATTCACTCT-...-CCAG------AA-A-AA-GT---TT-G-CAAT-------C-GT-TC---A--G--G 2664
GSN.CM.99.CN166 ..GGAGGAAGAACCCCAGCAGCTCAATCTCT-GA-A--AGTAGG-G-ACCC-A--GCA-GGGAC-GAA-G-GGAGAGCAGGAACAC--TC-ATC-C-----GTCA--T--------GG-A----AA-GAAGGA-G-CTCC--------A---G-GGT-TCCATGT----- 2028
GSN.CM.99.CN71 ..GGAGGTGGAACCCCAGCAGCTCAACCTGT----G--GGT-GG-G--CCC-A--ACA-GG--C-GAA-GCAGAAAAGAGGAACAC--T--ATC-C-----GTCA--T--------GG-A----AA-GAGAGA-G-CTCC--G-----A---G-GGT-TCCATGT----- 2028
MON.CM.99.L1 GGGACTGCGGAGCCAGTCAATCTCAACCA-GAGATTGG-TCCCC.........--AGACGGG-ACC-CAA-GGAGACGAGGCGGGA--T--ATC-C---T-AGCA--T--------GG-A----AA-AAGAT-TG-GCT---------A---AAGGT-TCCATG-----G 2015
MON.NG.x.NG1 TTCTCACCTCCAGTGGGACCACCAGAGACCC-.....................AGCGCCG-CA-CC-C-A-GGAGACGAGGAAGGA--T--ATC-C---T-AGCA--C--------GG------AG--AGA---G--G-A--C-CT-----GTCCGT-TCCATGT----G 611
MUS_1.CM.01.1085 .....................................................-GGTCC-GG---GGG-A-ACAGGACAGGAAGAG--TC-ATC-------GTCA--C------CAGG------AG--AGAC--G--G------AA-----GG-GGT-TC-ATG--GC-C 2008
MUS_1.CM.01.CM1239 .....................................................-GGTCC------TGGAGCGAGCGACAGGAAGAG--T--ATC-------GTCA--T------CAGG-------A-TAGAGA-G---T-----AA--A---G-GGT-C-CATG--GC-C 1998
MUS_2.CM.01.CM1246 .....................................................AGAGCCACCCA-GGACAGGAAAGACAGAAAGAC--TC-ATC-------GTCA--T--------GG------AA--AAA---G--G-C--TAAT-----G-C-GT-TCCATG--CC-G 2100
MUS_2.CM.01.CM2500 .....................................................CCA-AC-CCCC--GCCCCACCGGACAGGAAGAA--T--ATC-------GTCA--C--------GG-------A--AGA---G---T-G-CCAT--T--G-CGGT-TCCATG--CC-G 2065
DEN.CD.x.CD1 GAGGGGGGAAACAGACAATCTTGTCAGGA-GACAAGAGG-----CA--C--T-CCATC-GG----CGA-G-GACAACGAGGGAGAG--T--ATC----GT-G-A---T--------AG------AA-A-GGCAG--CTG-G-TCA---A---AGGGTA--G-TC--TA-- 2196
DEB.CM.99.CM40 ...........TACCAGGGTACCAGTACAGGGG-AGGAGA-C--C-CCC--AG-GAG--A-CAACGAG-AGAGGGAAGTA...CCCGGA-----TGGGG--G-AA--T--------AG-A----AA-GAC----G--C-C----AA--AAG-AA-GTCC-G-TG---A-- 2133
DEB.CM.99.CM5 ...........AACCAGGGTACCTGTGCA-GGGGAAAGGA-TGCT-CCC--GA-GACACA-C-ACCAG-AGAGGGAAGTA...CCCAGA-----TGGGG--G-AA--T--------AG-A----AA-GAC-G--G--T-TG-G-AA--AA--AGGGTCC-G-TG---A-- 2127
TAL.CM.00.266 TGGCAGGAGGGGACTACCACGTGGACCCC-C-AG--AAGA-...............GCC-C-A---ACAACCACAACAAGGGAGAG--TC-ATC-C--TT-GGCCAGT--------AG------AA-A----A-G-GCT-----AA--A---GAGGT---G-TA--CC-- 2287
TAL.CM.01.8023 TGGCAGGAGGGGACTACCACATGGACCCCTC-GA--AAGG-............TGCC-CAGCACCCAA-C-ACAGACGAGGGAGAG--T--ATC-C--GT-AGCCAGT--------AG------AA-A--A-AGG-GCTC----AA--AAGGGAGGT---G-TA--CC-- 1785
SUN.GA.98.L14 AGAGCTCTGGAGACCTACAGACTGTTAGG-CAGGG--TCAG............AGC-C-GC--A-GAG-A-GGAAAGGGGGGAATG--AGGAGC-A-G-T-G-ATATG------CCAG-A-----T-A-AG-AGG-CTTC--TAAT-------CTGT-ACT---T----G 2669
SYK.KE.x.KE51 TCTCCAAAGACAGTCAAGGACCTCTTGGTCC--GGGAAA-CTTC.........AGAGA-G--A---GA-ATGAAGGAGAAGGGACC--T--ATC-C-----TCAA--T--------AG------AA-GA-GGA------TG---AA---ACCAAGGTAAC-ATGT-GC-G 2158
SYK.KE.x.SYK173 TCTCCCTCGAAGAAACCCCCCACCAACAGGGAAGTG-TCTC-CC.........--AG--G-GCAGTGG-A-GGAGGAGACCAAGAG--TC-ATC-C--T-----C--T--------AG-A----AA-GA-AGA-G--G-TG---AA--TG-C--GGT-C--ATGT--G-- 2500
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H1B.FR.83.HXB2 GATACAGGAGCAGATGATACAGTATTAGAAGAAATGAGTTTG............CCAGGAAGATGGAAACCAAAAATGATAGGGGGAATTGGAGGTTTTATCAAAGTAAGACAGTATGATCAGATACTCATAGAAATCTGTGGACATAAAGCTATA.............. 2468
Pol _D__T__G__A__D__D__T__V__L__E__E__M__S__L__.__.__.__.__P__G__R__W__K__P__K__M__I__G__G__I__G__G__F__I__K__V__R__Q__Y__D__Q__I__L__I__E__I__C__G__H__K__A__I__.__.__.__.__.
H101_AE.TH.90.CM240 --------------------------------T--A-A----............-------A------------------------------------------G----AG--A--------------T---------------A-A--G------.............. 2042
H102_AG.NG.x.IBNG --C-----------------------------C--A-A---A............-------A---------------------------------------------------A--------A-----T--------T------A-A--G--C---.............. 1993
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------------------------C--A-A----............-------A------------------------G-----------------G-----------------------T--------T------A-A--G------.............. 1694
H104_cpx.CY.94.CY032 -----------------------------------A-A----............-------A------G--------------------C-----------------------A-------------CT--------T------A-A--G--C---.............. 1834
H1A1.UG.85.U455 -----------------------C--------C--A-A----............-------A---------------A--------------------------------------------------T--------T------A-A--GA-----.............. 1914
H1B.US.90.WEAU160 --------------------------------C----A----............-----G-A-------------------------------------------------------------G---C----------------------------.............. 2467
H1C.ET.86.ETH2220 --C--------------------------------A-A----............-------A---------------------A-----------------T--------------------A---A----------T------A-A--G------.............. 1860
H1D.CD.84.84ZR085 --------------------------------C--A-A----............-------AG-----------------------------------------------------------C--------------------------G------.............. 1990
H1F1.BE.93.VI850 --------------------------------C--A-A----............-------A-----------------------------------------------A----------A-C--------------T--------C--G------.............. 1805
H1G.SE.93.SE6165 --C--------------C-----------------A-A---A............-----------------------------------------------------------A--------AG---CT--------TA-----A-A--G------.............. 1865
H1H.CF.90.056 --------------------------------G--A-A----............--G----A---------------------------------------------------------G--AG--GC----------------A-A--G------.............. 1815
H1J.SE.93.SE7887 --------------------------------C--AGAC---............---C---A-------------------------------------------------------A-CG--G---CG--------TGAG---A-A--G------.............. 1782
H1K.CM.96.MP535 -----------------------------------A-A----............-------A---------------------------------------------------A--------AG----T--------T--------A--G------.............. 1664
H1N.CM.95.YBF30 -----------T------------A-------GC-ACAA--A............GAG----A---------------------A-----------A-----------G-----A------A-T---ACAG----C--ACAG---AGA-----AG-T.............. 2062
H1O.BE.87.ANT70 -----------------C------C--A-CA-C--ACAA---............GA-----A------------------------T--A-----------A-------A-G-A------A-TG-GACAG-------AGAA---AGGG-G-TACAG.............. 2523
H1O.CM.91.MVP5180 --------G------------------A-TA-C--ACAA--A............GA-----------C------------------T--A-----C-----A-------A-G-----A-CA-TG-GACAG-----G-ACAA---A-GG---TACAG.............. 2498
CPZ.CD.90.ANT -----------T-----C------G----G-G---TCA----............-A-----AC-----G-------CA--T--T--------G--------TTCC---CA-------A-CA-AG---C----C----TG-A-ACAGG-C--TAC--.............. 1907
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --C-----G--T------------A--C----C--TCAA--A............-AG----TT--------------------------------C-----T-----G-A---A------A-TG--TCA-----G--AGAG--GA-A----TGCA-.............. 2048
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----------T------------A----------ACAG---............GA-----A---------------------------------G-------------A----------A-TG-GA-A-----G--ACAA--GA-A-----AG-T.............. 2040
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --------G--------------GC-------TT-AGAA--A............GGG-----G-----------G--------A-------------------------AG--A------A-T----CA--------AG-A---A-A--G--AC--.............. 2023
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------------C-----GC----------AGAA---............GG---T--------------------------------------C--A-----------A------A-TG-TACA-----C--A------A-A-G---AG--.............. 2014
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --C-----G--T-----C------A-T-----CT-A-A----............-------A-----GT--------------------------------T-------A---A-T---AAGAG--AA---------AGAA---A-A--GATA-CC.............. 2010
CPZ.CM.98.CAM3 -----------T------------A----TA-TG-ACAAC-A............A------A-----G---------------------------------------T-A---A-----CA-C---GCA--------TGAG---AGA---A-A-C-.............. 1879
CPZ.CM.98.CAM5 --------G--T-----C------A----TA-TG-ACAA---............A------AG----G-----G---------------------------T-----T-A---A------A-C---G-A--------AGAG--CAGA---A-A-C-.............. 2170
CPZ.GA.88.GAB1 -----------T------------A----GAG---ACAA--A............-A----CTT--------------------A-----------------------C-A---A-T----A-TG---A------G--AGAA--GAGA----TAG--.............. 2529
CPZ.GA.88.GAB2 --------G--T-----------------TA-T--ACAAC-A............GA---G-A-----G-------T-A-----A--C--------A-----T-------A---A------A-TG--GAA--------AGAG---A-A-G--TAGA-.............. 1861
CPZ.TZ.01.TAN1 -----T-----------C-GT--T--TTGTA-C--C-AA--A............AAG---CAG----C--------CC-----A-----A-----A---G-ACC---T--TG----CT--A-T--T-CAG--C----TG-CAATA-AG---TC-G-.............. 2112
CPZ.US.85.CPZUS --C--------T------------C----CA-C--ACAAA-T............GA---G-C-----G------------G--------------------A-------A---A--------CG-CAAT--------AGAG---AGA-----ACAG.............. 2528
H2A.DE.x.BEN --C-----G--T-----CT--A--G---C--G---AGAA--A............GGG-AC-AT-AC-CT--------AG----------A--G--A-----A--CACC-A-G-A--CA-AA-TG--GAA---A--G-ACTAAATA-A-G--TA-G-.............. 2853
H2A.GW.x.ALI --C-----G--T--C--CT--A--G---C--G---AGAG--A............GGGA-C-AC-AT-CC--------AG----------A--G--A--C--A--TACC-A-G-A-----AG-TG--GAA---A--G-ACTAAATA-A-G--TA-A-.............. 2846
H2A.SN.x.ST --C-----G--T--C--CT--A--G---C--GCG-AGAG--A............GGGA-C-AT-AT-GT-----G--AG----------A--G--A--C--A--TACC-A-G-A---A-AA-TG--GAA---AG-G-A-TAAATA-A-G--TA-G-.............. 2298
H2B.CI.x.EHO --C--------T-----CT--A--G---C--GG--AGAA--A............GGCA-C-AT-AC-CC--------AG----T--G--A-----A-----A--TACC-ATG-A--CA-AA-TG--GAA------G-AGTA---A-A-G--TA-G-.............. 2824
H2B.GH.86.D205 --C-------TT--C--CT--A--G---C--GG--AGAA--A............GGTA-C-AT-AC-CC--------AG----A--G--A-----G--C--A--TACC-A-G-A--CA-AG-TG--GAA------G-AGTG---A-A-G--TA-GG.............. 2829
H2G.CI.x.ABT96 --C-----G--T-----CT-TA--G---C--G---AGAA--A............GG-A-T-AT-AT-GT--------AG----A-----A-----A-----T--TACC-A-G-A--CA-AA-TG--GAA--TA--G-GGTA---A-A-G-ATACAG.............. 2180
H2U.FR.96.12034 A----C--G--T------T--A--G---C--GG--T-AA--A............GA-CC-TAT-AT-CT-------CTG------A---A-A---G--C--T--TAC--A-A-A-T-C-CA-TG--AA----A--G-A-TG--CA-A-C-AT--G-.............. 2335
MAC.US.x.239 --------G--T------T-TA-TG--AC--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-GGAT--A-.............. 2770
Pol _L__D__T__G__A__D__D__S__I__V__T__G__I__E__.__.__.__.__L__G__P__H__Y__T__P__K__I__V__G__G__I__G__G__F__I__N__T__K__E__Y__K__N__V__E__I__E__V__L__G__K__R__I__.__.__.__.__.
MAC.US.x.251_1A11 --------G--T------T-TA-TG--AC--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-G-AT--G-.............. 2769
MAC.US.x.251_BK28 --------G--T------T-TA-TG--AC--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--AAA------G-T-TA--CA-A-GGAT--A-.............. 2746
MAC.US.x.EMBL_3 --------G--T------T-TA-TG--AC--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-GGAT--A-.............. 2244
SMM.SL.92.SL92B --C-----G-----C--CT-CA--G---C--GG--AGAG--A............GGTCC-G-G-AC-C-----G---TG-------G--------A--C--A--TAC--A-G-A---AGAACAG--AAA------G-T-TA---A-GGT-ATA-G-.............. 2201
SMM.US.x.H9 --------G--T------T--A-TG---C--GG--AGAA---............GGTCC--AT-AT-CC--T-----AG----A-----A-----C--C--T--CACC-A-G-A---A-AG-TG--AAA---A--G-A-TA--CA-AGT-AT--AG.............. 2243
SMM.US.x.PGM53 --------G--T------T--A-TG-G-C--GG--AGAAC-A............GGTCC--AT-AT-CC--T-----AG----A-----A-----C--C--T--CACC-A-G-----A-AG-TG--AAA---A--G---TA--CA-GGT-AT--AG.............. 2687
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --------G--T------T--A-TG--AC--GG--AGAA---............GGTCC--AT-AT-CC--T-----AG----A-----A-----C--C--T--TACC-A-G-A---A-AG-TG-GAAA---A--G---TA--CA-GGT-AT--AG.............. 2773
STM.US.x.STM --C-----G--T--C--CT--A--G-G-CG-GG--AGAGC-A............GGGCT-CA--AC-CC-----GG-AG----T-----A-----A-----A--TACT-AGG-A-T-A-GA-TG--AA------GG-A-TA--CA-G---ATA-A-.............. 2417
SAB.SN.x.SAB1C --C--------------CT-----A--C-G-GT--AGAA--A............GG--AC-AT----------G---A--T--A-----A-----A-G---T--T----A-GCA--CC-CA-TCAGGAGG--A----AGAA-ATA-A-CTTG--A-.............. 2866
TAN.UG.x.TAN1 -----------T--------CA--A--A-G---GAAGA-A-C......CATTTAGA----C-C---CGG--T---G-AG----A--T--A-----GGGA---TC-----A---A-----CA-T--TT-AG-GA-T--AGA----A-AG--A---G-.............. 2664
VER.DE.x.AGM3 -----G--G-----------CA-TA--A-----GCAGA---A......CAATTAT------C---------------A--------C--------GGGAC----T----A-G-----AG-G-T-GGGAAG--AG-T-GGAA-ACA-A-TTTTG-G-.............. 2187
VER.KE.x.9063 --------G--------C--CA-CA--A------CAGACA-A......CAACTAA-----CCT----G-------G-A-----A-----------AGGAC-T--T----A-G-----AG-A-TG--GAAG--A----AGAA-ATA-A-TTTTG-G-.............. 2692
VER.KE.x.AGM155 --------G--------C--TA--A--A-G--T-CAGA---A......CAATTAAGG---TC-----G---------AG----A--------G--AGGGT-A--C----A-G-A------A-TG--GAAG--C--T-GGAA-ACA-G-T-TTA-G-.............. 2684
VER.KE.x.TYO1 --C-----G--------C--CA--A-TA------ATGA---A......CAATTAT----TCC-----G---C-----T--------C--A-----AGGCC-T--T----A-G-A---A-CG-C-GGGAAG--A----AGAA-ATA-A-TTTTG-G-.............. 2689
COL.CM.x.CGU1 -----------------------T--TA-----GAAGA-G-T......CAATTAA----CGCT----C-G--GT-CAA--TCA------A--G--AGCA----G-----A-------AGAG-T-A-A-TC--A-G--GG-A---A-AG--TAC-G-.............. 2243
GRV.ET.x.GRI_677 -----------------C--TA--A-TC------A-GAC---CACTTTCCCCCA-ATAA-CC----CGTT-C--GG-AG----A--T--A-----AGGG--TC-T--C-A-G-A---C-GGG-G---AAG--C--T-GGAG-ATA-A-TCATC-CC.............. 2635
MND_2.CM.98.CM16 --C--------T------------A-CA----TC-AGA---A............AA---T-AT---------C-G--T--T--A-----------A-CA-----T----A-----T-TTCA-TTGTAAAG--AC---AGCA--CA-A-CTA-ACAC.............. 2469
DRL.x.x.FAO --C---------------------A-TC---G-T--GAA--A............A------A------G---C-G--T-----A-----------AAC---T--T--G-----A---TT-A-TTGTGAA--TA-G--AGCA--GA-A-TTA--CAT.............. 2035
RCM.GA.x.GAB1 --C--------------C------A-T----G---AGAA--A............GG-AATGAT----CC--------A-----A-----A--G--A-A---T--T----A---A---A-AA-CTGTGAA--T-----AGC----A-A-GGA--CAT.............. 1947
RCM.NG.x.NG411 ----------------G------TA--C--A-TT-AGA---A............GG--A--AT-----G--------T-----A-----A--G--A-A---A--T--T-A---A-T-A-C--TTGTAAA---ACT--AGCA--GA-G-CTA-ACAT.............. 1962
MND_1.GA.x.MNDGB1 -----------T--------CA-C--TA-T----GA-A-A-A......AAATTAAA-----AT---C-G--------T-----------A--T--AAACT-A-G-----A----------A-TG--TATG-------AA-A--GA-GGG-A-AT-T.............. 2149
MND_2.GA.x.M14 --C--T------------------A-CA----TG-AGA---A............A------AT--------CC----T-----A-----------AGCA--T-GG--G-A-------TTCA-TTGTAAA---AC-G-AGCA---A-A-GTA--CAT.............. 2396
MND_2.x.x.5440 -----T--------C---------A-TA----TT-AGAG--A............A------AT-----G---CG---T-----A-----------AGCA----G-------------TT-A-TTGTAAAG-------AGCA---A-A-TTA--CAT.............. 2029
MNE.US.x.MNE027 --------G--T------T-TA-TG---C--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-GGAT--A-.............. 2238
LST.CD.88.447 --C--T--G-----------TA-C--TTC-----ATTCAG-T......AGAATAGAG---CCT-AT-C---T-G-G-AG----------A--G--ACAA--T-G-----A-G-A--CA-GG-TG-CT-T--------AGCA---A-A-C-A-AG--.............. 1730
LST.CD.88.485 --C--TA-G-----------CA-C--TTC-----ATTCAG-T......AAAATAGAG---CCT-AT-C---T-G-G-AG----------A--G--ACAA--T-G-----A-G-A--CA-GG-TG-CT-T--------AGCA--GA-G-C-A-AG--.............. 1730
LST.CD.88.524 --C--T---------------A-C--TTCT----ATTCAG-T......AGAATAGA----CCT-AT-CT----G-G-AG-------T--A--G--ACAA--T-------A-G-A-TCAGGG-TG-TT-T---C----AGCA--GA-G-CCA-AG--.............. 1727
LST.KE.x.lho7 --C--T--G--T-----C---A-T--TTC-----ATTCAG-A......AGAATAGA----CCC-AT-CT----G-G-AG-------C--A--G--GCAA--T-GG----A-G-A---AGAG-TG-CT-T--------AGCA---A-A-CTA-AG--.............. 2814
GSN.CM.99.CN166 --C-----G--G--C--C--CA-CG-CC----CTCAGCAA-T......GAATTAGATAC-CC-----C----------G----------A--G-----A--AC-------GG--C--A-A--TG--GAAG--ATCT-TAA--AGA-A-G-ATC-A-.............. 2178
GSN.CM.99.CN71 --C-----G--G--C-----CA-TG-CC-----TCAGCAA-T......GAATTAGACAC-CC-----C--------C-G-------G--A--G-----A--AC------AGG-AC--AGA--TG--GAAG-GATCT-TAA--A-A-A-G-ATC-A-.............. 2178
MON.CM.99.L1 --------T--C--C--C---A-TA--C----TCA-CACG-A......AATTTAGGG-AG-AT----C---T---G-AG----------A--G--AA-G--AG----T-A---A--CA-AGCA----AAG-GAT-T-TGAA-ACAGAG-G-T-TGG.............. 2165
MON.NG.x.NG1 --C--G--R--G--C-----CA-CG-CC----RCAAGACA-A......AATCTAGG--A--AT----C---C------G----------A-----C--A--AC-G--T-AG--A-TCA-AGG-G--ACGG--TCCT--CAG--TA-A-C--TG-G-.............. 761
MUS_1.CM.01.1085 --C--C-----------C--CA--A-CC-G--TGCCCA-A-A......CACCTAGA----CC------T--C---TCAG----------A--G--AAAC--ATC---C-A-G-A---AGGGGAG---AGG-TTGTT--AA----A-A-CTAT--GG.............. 2158
MUS_1.CM.01.CM1239 --C-----G--------C--CA--G-CC-G--TTCC-ACA-T......CAGATAGATAA-CC------T--C---T--G-G--------C--G--AAAC--ATC---C---G-A---AGAGG-G---AAG--TCTT--AA--AGA-A-C-AT--AG.............. 2148
MUS_2.CM.01.CM1246 --C--C-----G-----C--CA-CA-CC----CTCAGA-A-A......AAAATTAGT--GGA--T--CT--C---G-AG-G--A--TT-A--G--GC-G-----T----A---A---A-GGG-G-GA-AG--A--T--AA--AGA-A-G-ATAG--.............. 2250
MUS_2.CM.01.CM2500 --C-----G--------C--CA-TA-TC-G--GTCTGAAA-A......GAAATAGATAA-GA-----CT------G--G--------T-A--G--A--A--T--T----AG--A---A-AGCAG--AAAG----GT-TAA--ACA-A-G-ATC---.............. 2215
DEN.CD.x.CD1 --------G--------C--CA-TA---C----CAAGA-A-A...AATTTGGGAA---AGG------TC-------CAG----------A-----A-A---T--T--TCAGGCA--CCCAGG----GAA--TA-GC-TATG-ACA-AGT---GG--.............. 2349
DEB.CM.99.CM40 --------G-----------CA-TA-TTC-----AAGA-A-A......GATTTAGAG-C-CCT----CC-------CAG--------T-A--------C--A--T--C-A-TGT--CCCAGG----GAA--T-C---GGC-AATA-GGT---AG--.............. 2283
DEB.CM.99.CM5 --C-----T------------A-TA-TTC---G-AAGA---A......GATTTAGAT-C-CCT----CC--G----CAG-G------T-A--G--A--------T----A-TGC--CCCAGG----GAG--TA----GGCA-ACA-GGT----G-T.............. 2277
TAL.CM.00.266 --C--------------C---A-TA--C---T-GGAGAAA-A......GAATTGGA----GT-CCCC-C-A-----CAG--------T-G-C---A-AC--AC----GCA-AGT---AG-GCC---GAA---C-GTGGGAAAACA-A-G---A-GG.............. 2437
TAL.CM.01.8023 --------G--------C---A-CA--C-----GG-GACA-A......GAATTAGA----GTGCCCC-C-A-----CAG--------T-G-C---A-AC---C-G---CA-AGC---AC-GGAG--GAA--C---TGGGAACACA-A-G-----GG.............. 1935
SUN.GA.98.L14 --C--G-----------C---A--G-GTCT---GATTC-G--......TCCATAGA---TCAC-----G--C-GGG-AG-G--T--T--A--G--ACAA--T-G-----A-G-A----CAG-TG-CT-TG-------TA-G-ATA-A-C-----C-.............. 2819
SYK.KE.x.KE51 --C-----G--------C--CA--A--AG----CAAGACA-C......CAGTTA-ATCA-CCT----CC--------AG--------T-A-----AAAC--A-GG--------A---A-C-----CAGAT-TC----AGAAA---CAG-T-GG-G-ATAAAGGAAGTAGA 2322
SYK.KE.x.SYK173 --------G-----------TA--A-TAG----GAAGA-A-T......CAATTA-ACCA-CC----TC---------AG----A---T-A-----AAAC--T-C---T--G--A---AGAA-T--TAGAT-CACTG-TGT-AA--CCTC--GA-A-AGAAAGCAAGTAGA 2664
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Pol Protease end Pol p66 and p51 RT start
H1B.FR.83.HXB2 .GGTACAGTATTAGTAGGACCTACACCTGTCAACATAATTGGAAGAAATCTGTTGACTCAGATTGGTTGCACTTTAAATTTTCCCATTAGCCCTATTGAGACTGTA.........CCAGTAAAATTAAAGCCAGGAATGGATGGCCCAAAAGTTAAACAATGGCCATTGA 2628
Pol __G__T__V__L__V__G__P__T__P__V__N__I__I__G__R__N__L__L__T__Q__I__G__C__T__L__N__F__P__I__S__P__I__E__T__V__.__.__.__P__V__K__L__K__P__G__M__D__G__P__K__V__K__Q__W__P__L__
H101_AE.TH.90.CM240 .------------------------------------------C-----A-------------------T-----------C--A-----T--------C------.........-------C---------------------A-----G--------G---------- 2202
H102_AG.NG.x.IBNG .------------------------------------------C-----A-------------------T--------------A-----T--------A-----G.........-----------------------------------G------------------- 2153
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .-----G-----------------C------------------------A-----------C-------T--------------A--A--T--------A------.........-------C---------------------------G-----------------A- 1854
H104_cpx.CY.94.CY032 .--C-----G---------------------------------C----CA-----------C-------T--------------A-----T--------A------.........-----------------------------------G------------------- 1994
H1A1.UG.85.U455 .-----------G--------------------------------G---A-------------------T--------------A-----T--------A------.........--------------A----A---------------G------------------- 2074
H1B.US.90.WEAU160 .-----------------------------------------------------------------C-----------------------T--------A------.........------------------------------------------------------- 2627
H1C.ET.86.ETH2220 .---------C-------------------------------C-----CA-----------C----AC----A-----C-----A-----T--C-----A------.........--------------------------------------C---------------- 2020
H1D.CD.84.84ZR085 .--------------------C---------------------------T-------C--------C-----------C-----A-----T--------A------.........--------------------------------------------------G---- 2150
H1F1.BE.93.VI850 .--------G--------------G------------------------A-------------------T--------------AG----T--------A------.........-----------G-----------------------G------------------- 1965
H1G.SE.93.SE6165 .--G--GA--------------------A-------------G------A----------------------------------A-----T--------A------.........----------------------------------GG------------------- 2025
H1H.CF.90.056 .--------------------------------T-----------G---A-A--------A-----------C-----------A-----T--------A------.........-----------------------------------G------------------- 1975
H1J.SE.93.SE7887 .--------G---A-------------------------------G--CA-----------C-------T--------------A-----T--------A------.........------------------------------------A------------------ 1942
H1K.CM.96.MP535 .------------------------------------------C----C--------------------T--------------A-----T--------A------.........-----------------------------------G-----------------A- 1824
H1N.CM.95.YBF30 .--------------------A--------T--T--T--A-----------T--A--C--------C--T--------------A--A--T--------A------.........--------------A--------------------G--A-----------T---- 2222
H1O.BE.87.ANT70 .--A--------G--G--------T-----T--T--T------------A-A-----AGGAT-A-----T--AC----C--C--T--A-----C--A-CCC-A--G.........---------C----A--------------A--------A-----------CC-AT 2683
H1O.CM.91.MVP5180 .--A--------G--G--------T-----T--T--TC----G-----CA-A-----AGGAT-A--A--T--AC-------C--T--A--T--C--A-CCC-A--G.........--------GC----A--------------A--------A-----------CC-AT 2658
CPZ.CD.90.ANT .-CA------C-GT-G-----A-AC--A--A-----T--A--T------G-T--ATG--TTT-A--A--T--------------A-----TAAAG----A--A--G.........--C--T--------AGA------------A----G---A-----------GC-CT 2067
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .--G-----G--G--G-----A-----------T--------G------A-T--A--A-----A--G-----AC-GGTA--C--T--C--TT-A-----A-----C.........-----C-----G--A-----------C--G----G-A-A--G--------T--AT 2208
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .--C-----C--------G--A--------T--T--T------------T-TC----A--A--------T---C----------A--A--T--------A--CA--.........-----G-----G--------T-----------G-G---A-----G-----T---- 2200
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .--------T-----------C-----A--A--T--C--A-----G--CA-T--A-----A-----A--T---C----------T--------------A------.........------C----------------------G--------A-----------C--A- 2183
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .--------T-----------C--------A--T--C--A-----G---A-T--------A-----A--------------C-----C--T--------A------.........-------GT--------------------G----GG--C-----G--------A- 2174
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .A----T--------------A--C--------T-----A---------G-CC-A--AA-AT-A--G--T---C-------C--A--A--T--A--A--C--A---.........AA---GTTTC----------G-----C--G--C--G--A-----G-----TC--T 2170
CPZ.CM.98.CAM3 .--C--G-----G--G-----A-----A--G--T--------C------A-A-----A--A-----C--T--------------T--A--T--C-----A--A--G.........--------------------------------T-G---A-----------T--A- 2039
CPZ.CM.98.CAM5 .--C-----------------A-----A--A--T--------C------A-A--A--A--A--------T---C----------T--A--T--CG-------A--G.........----------------------------------G---A-----------T--A- 2330
CPZ.GA.88.GAB1 .--G-----------------A--------A--T---------------A-T-----A--AT-G-----T---C--GTG--C--A-----TT-A-----A-----C.........-----C-----G--A--------------T-----G--A--G--------C--AT 2689
CPZ.GA.88.GAB2 .A-C------C----G-----A--T--A--T--T--T--A---------G----A--C--AT-A--A--T---C----------A--A--T--A---ACTC----G.........----------------------CA-----A----GG--A--G------------T 2021
CPZ.TZ.01.TAN1 .-CC--T--CC----G---GAA--C--CA-T--T-----A--T------A-T--A-AG--AT-A--A--T--C-----------T--------A--A---GTA---.........AA----C-------AGA------------G--------A--G--G-----CC-CT 2272
CPZ.US.85.CPZUS .---T----T-----G-----A-----A--A--T--T-----C--G---A-T--A--A--A-----A--T--------------T--C---T-----A-A------.........-------G------A-----------------T-G---A--G------------- 2688
H2A.DE.x.BEN .-CC--CA--A-GAC----GA---C--AA-------CT----C------A-TC----AGCCT-A--CATGT-A--------A--AG--GC-AAG--A---C-AA--.........AA-----C---G--------G-AA-----A----GGC-G-----------CC-A- 3013
H2A.GW.x.ALI .-CC--CA--A-GAC---TGAC--C--AA----T--TT----C-----CA-T-----AGCCT-A--CATGT-A-----CC-A--AG--GC-AAG--A---C-AA--.........GAG----G--------------AA--C--G------T-A-G---------C--A- 3006
H2A.SN.x.ST .-CC--CA--A-GAC---TGA---C--AA-------TT----C-----CA-TC----AGCCT-A--CATGT-A------C-A--AG-CGC-AAG--A--AC-AA--.........AA-A---TGC-G----------A------A------C-G-G---------C--A- 2458
H2B.CI.x.EHO .-CA------A-GAC---GGAC--C--AA-A-----TT----C------A-T--A-A-AGCT-A--CATG---C-------C--AG-AGCAAGG--A--AC-A---.........AA---CC-G--------T-A--AA-----G------A-C-G---------CC-AT 2984
H2B.GH.86.D205 .-CA--TA--A-GAC----GA---C--AA-A-----TT----C------A-T--A-A-ACCT-G--CATG-----------C--AG-GGCAAAGG-A--AC-A---.........AA---TG-G-----A--T----AA-----G-----GA-C-G---------TC-AT 2989
H2G.CI.x.ABT96 .-C---T--TA-GAC---GGA---C---A-A--T--CT-------G--CA-T--AGT-A--C-A--CATGT--C----------A---GCAAAGG-A---C-A---.........AA-----GGC----A--T--C--------G------A-C-GG--------CC-AT 2340
H2U.FR.96.12034 .-----CA--A-GAC----GAC--C--AA----T--TT----T--G-----T-----AG-AC-G--CATGT--C----C-----A--AG-AAAAGAA-CACTA--C.........ATT-GGGG-C----A-----C-A------A------T-A-G---G-----T--AT 2495

Pol Protease end Pol p66 and p51 RT start
MAC.US.x.239 .--G---A-CA-GAC---GGAC--C--GA-T-----TT----T------T--C-A--AGCTC-G--GATGT--C-------------AGCTAAAG-A---C-----.........AA---CGCC-------------A------A------T-G--G--G--------AT 2930
Pol __K__G__T__I__M__T__G__D__T__P__I__N__I__F__G__R__N__L__L__T__A__L__G__M__S__L__N__F__P__I__A__K__V__E__P__.__.__.__V__K__V__A__L__K__P__G__K__D__G__P__K__L__K__Q__W__P__
MAC.US.x.251_1A11 .--G---A-CA-GAC---GGAC--C--GA-T-----TT----T------T-AC-A--AGCTC-G--GATGT--C-----C-------AGCTAAAG-A---C-----.........AA---CGCC-------------AA-T---A------T-G--G--G--------AT 2929
MAC.US.x.251_BK28 .--G---A-CA-GAC---GGAC--T--GA-T-----TT----T--G---T--C-A--AGCTC-G--GATGT--C-----C-------AGCTAAGG-A---C-----.........AA---C-CC-------------A--T---A------T-G--G--G--------AT 2906
MAC.US.x.EMBL_3 .A-G---A-CA-GAC---GGAC--T--GA-T-----TT----T--G---T--C-A--AGCTC-G--GATGT--C-----C-------AGCTAAGG-A---C-----.........AA---CGCC-------------A--T---A------T-G--G--G--------AT 2404
SMM.SL.92.SL92B .-AA---C--A-GAC----GA---C--GA-A--T--TT----C------A-TC-AG-AGCAT-A--GGT-T---------AC--AG-GGCAAAGG-A--ATA-AC-.........AA------G--G---GAG-----------G----G-T-A-----------C--AT 2361
SMM.US.x.H9 .--A---A-TA-GAC----GA---C--AA-T-----TT----C---------C-A--AGCT--G--CATGT--C-----C-C-----AGCTAAGG-G--RC--A--.........AA-----C-C----A-------AA-----A------T-A-G---G-----GC-AT 2403
SMM.US.x.PGM53 .--A---A-TA-GAC----GA---C--AA-T-----TT----C-----------A--AGCT--G--CATGT-C------C-C---G-AGCTAAGG-G---C--A--.........AA-----C-C----A-------AA--C--A------T-G-G---G-----GC-AT 2847
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .--A---A-TA-GACG---GA---C--AA-T--T--TT----C------T--C-A--AGCT--G--CATGT----------C-----AGCTAAGG-G---C--A--.........AA-----C-C----A-----G-AA--A--A--------G-G---G-----GC-AT 2933
STM.US.x.STM .--A--TA-TA-GACT---GAC--C--CA-T-----TT----C--G--C--A-----AGCTT-G--GATGT-A-----------AG-AGCTAAAG-A--AC-A---.........AAG--G-C------A-------AA-----A------A-A--------------AT 2577
SAB.SN.x.SAB1C .-C---CA-T--G------GAA-----A--T--T--T--A---------G-C--AG-A--AT-A--AGTT---C-------GA-ACAA--AGAG--A--AC--A--.........AA---CC-C------------CAA-----G----GGA-A-GG--------T---T 3026
TAN.UG.x.TAN1 .----AT---C--A-T-----A-----AA-A--T--TG-A---------A-TC-AG-A-CTT-A--AGCA-GA----TAA-GGGACAGCTAAA-GAGA-A-TACCC...ATAACCAAG---C----G--A--T--G---TCA--A--G---T-A-----------CC-AT 2830
VER.DE.x.AGM3 .--G--CA----GA-----AGC--T--CA-A------------------A-A--AG-A-CAGCA--AGC--AA---GTAA-GGGTCAACTGT-AGAAC-A-T-CCC...ATTACC--T--G--------AGA---GGCTAGA--A--TTTCT-A-----------CC-CT 2353
VER.KE.x.9063 .--C-----TC-TT-----G-A--C---A----T---------------T-AC-AG-A-CAGCA--AGCT-GAC--GTGA-GGGACAATTGT-AGAAC-A-T-CCC...ATCACC-----C---C-G--AGAT---GCAAGG--A---C-TA-A-----------TC-AT 2858
VER.KE.x.AGM155 .--A-----CC-CA-----G-A--T--CA----T--C--A--------CT-T--AG-C---GCA--AGC--AA---GTGA-GGGGCAATTGT-GCAGACA-TACC-...ATCACC--G---CGC------GA---GGCCAGA--A---CG-T-G--G---------C-CT 2850
VER.KE.x.TYO1 .--A---A----GT-----G-A--T--CA-T--T-----A--T------T--C--G-C-C-GCA---GC-CGG---GTAA-GGGACAATTAT-AGAAA-A-T-CCT...GTCACA--T--C-----G---GA---GGCTCGG--A--CTGT--A-G---------TC-CT 2855
COL.CM.x.CGU1 .--AGATA-C---A------AC--C--CA-A--T---G-A--T------A----A-AAG-AGGGAAA-TAGTAG--GC-CAATTATCAGATAGG--CCCAGTCACC.........AAG--G-CG-----AGAG--C--------G--------A--G--G-----C--A- 2403
GRV.ET.x.GRI_677 .--CT--A-TC--A-----AG------AA----T--T--A---------A-T--AG-----GCA--CATG-AA---GT-A-GGGAG--CTAT---G-C---T--AG...GAAACAAA----C--C----AGA---G-AA-----A--T---T-G-----------C--AT 2801
MND_2.CM.98.CM16 .-C-T----CC----G--C--C--------A--T--TG-A--T------G--C---AGA-AT-A--A--T--AC----------AG----TAAAG-A--A--A---.........AAG----C-C----A-------CT--C--A--T---A-A---------------T 2629
DRL.x.x.FAO .-C-T-G--G--G-----C-----C-----A--T--T--A--T------G-AC-CTG-A-AT-A--AGCT---C-T--------TG----T-AAG-A--AC-A---.........AA-----C-C----A--------------A-----GA-A-----------CC-CT 2195
RCM.GA.x.GAB1 .-C-CAT--GC----G-----A-----A--G--T--T--A--G------G-T--A-AGA-AT-A--AGC---AC----------A--A----AA--A--A---A--.........AAG---G--------T-T---CAA-----A---CG---A---------------T 2107
RCM.NG.x.NG411 .-C-CAT-----G--------A-----A--A--T--------C--G---G------GCA-AT-A--AGC-T--C----------A--A--TAAAGCA--A--AA--.........AAG---G--------------CAA-----G--T-G---A-----------T---- 2122
MND_1.GA.x.MNDGB1 .--G--------GA----------T--AA-AG-T-----A--G-----CA-AA--GAAA-AT-A--AG-A-AA----TA--GG-ACAATTGT--GA-A-A-TACC-...ATAACAAA---G--------A------G-A-----A--C-G-A-A-----------T--A- 2315
MND_2.GA.x.M14 .-C-T----GC----G--C-----C-----A--T--T--A--T------G-TC-T-AGA--T-A--A--T---C-G--------T-----TAAG--A-----A---.........AA-----C-C----A--------------A----G-A-------G------C--T 2556
MND_2.x.x.5440 .-C-G----TC-G--G--C-----C-----A--T--T--A--T------G-AC-T-AGA--T-A--A--T--------------T-----TAAG--A-----A---.........AA-----C-C----A-------CA-----A--G-G-A-A-----G------C--T 2189
MNE.US.x.MNE027 .--G---A-CA-GAC---GGAC--C--GA-T-----TT----T------T--C-A--AGCTC-G--AATGT--C-------C-----AGCTAAGG-A---C-----.........AA---C-CC-------------AA-----A------T-G-GG--G--------AT 2398
LST.CD.88.447 .--G---------T-G-----------A--AG----TG-A---------A-T--A---A-TG-G--AGCA-GA---GTAC-AT-ACAATTAAG-GACA-A-TACCC...ATCACAAAG--C-----G--------CTGT-----T--C-G---A-----G-----T---T 1896
LST.CD.88.485 .--G------C--T-------------A--AG----TG-A---------A-T--A---AGTG-G--AGCA-AA---GTAC-AG-ACAATTAAG-GACA-A-TACCT...ATCACAAAG--C-G---G--------CTGT-----T--C-G---A-----G-----T---T 1896
LST.CD.88.524 .--G-----T--GC-------A--C--A--AG-T---G-A--------CA-T--A-AC-CTC-A--GGCT-GA---GTG--AG-ACAATTAAG-GAGA-A-TACCT...ATAACAAAG--GC-T--G--------GTGT-----G----G---A-----G------C-AT 1893
LST.KE.x.lho7 .--G-----C---T----------C--A--AG-T--TG-A--G--G---A-T--A---GCA--G--GGC--AA--G-T---AG-TCAGTTAAG-GA-A-A-T-CCT...ATTACAAAG---TCT-----A--T--GTGT-----A----G---A--G--G-----TC-AT 2980
GSN.CM.99.CN166 .-C---T---C-G--T-----C-----A--A--T---T-A---------TGC--A-G-A--T-A--GGTA--------CA-GGTGCAGCAGAAG--A--AC-CA--.........GA---GC-CC-----G------AA--G--A-----GA-C-----G-----CC--T 2338
GSN.CM.99.CN71 .-CC--T---C-T-----G--C-----A--G--T---T-G---------TGT--A-GCA--T-A--AGTA--C-----CA-GGTGCAGCAGAAAC-A---C-C---.........GA---GC-CC----AT------AA--A--A-----GA-------------C---T 2338
MON.CM.99.L1 .-CA-----------T-----A--T---A-A--T--TT-A--G------G-C--AG--A----G--GGTA--CC-C--CA-GG-TGC-G-GGGAGACCTCCAACCCCCATCTTTAGAG--C-CT-----AG------AA--G--A-----GT-G-----G--------AT 2334
MON.NG.x.NG1 .-CW-----T--GC-G-----R--C--AA-T--T--TT-G--G-----CG-CC-CT-AAG---G--GATA--CC-G--CA-GY--CAGG-AATCGCCC-AT-CCC-...TCCTTGA----G-CCC-T--A-------AA-----G------T-G-----------CC-CT 927
MUS_1.CM.01.1085 .-CA--------------G--A------A-A--T-----G--G-----CTGT--A-GCA-AT----CATT---C----CA-GATACAGG-AAAAT-A--AC-AA--.........AA---G-CCC----AGA----GCAA-A--G----TG--C--G--------T---- 2318
MUS_1.CM.01.CM1239 .-CA-----G--G--G-----------CA----------G--G------TGT--A-G-A-AT----AAT---C--G--CA-GATACAGGAAAAA--A--AC-CA--.........AA---GGCC------GA---GGCAA-A--A----TG--C-----G------C--- 2308
MUS_2.CM.01.CM1246 .-CC-----C--G--GA-T--------CA----T--CT-A--G------TGC--AT-AA-AT-G-AAATA--AC----CA-GGTA--GGCAGGACAGC-ATTGAA-...CCCACTAA---T-GCC-T--AGA-A---AAA-A--G----TG--A------------C-CT 2416
MUS_2.CM.01.CM2500 .-C------TC----------------AA----T--TT-A--------CTGC--AT-AA-AT-G---ATT--C--G--CA-GGTAGGAG---AAC-G--AC--ACG.........AA---TGG-C-C--AG----G-AA--A--G----TG--A---------------T 2375
DEN.CD.x.CD1 .-AC-----------------------CA-A-----CT-A--------CTATC-T-G-A--T-A--AGTA--AC----CA-GG-AG-ACAG-AA--GCG-C--CA-...GTCACC--------------A------T-T--------T-G-A-A-----------T--A- 2515
DEB.CM.99.CM40 .TCAGATC-----------GA---C--AA-T--T--TC-A---------TAT--AG-AA-A--G--GGTAT--A----------AG-ATTAGA-TA-ACCC-A---...............--------AGAG--GGCA-----A-----GA--------------C-TT 2437
DEB.CM.99.CM5 .TCAGAT--G--------TGA---C--AA--------T-G-----G---TAT---G-AA----G--GGTAT-CA----------AG-ATTGGACT--ACAC-A---...............--G--G---GAG---GCT----------GGA-------G-----CC-TT 2431
TAL.CM.00.266 .-AC-----T--GA-T-----A--G--AA-T-----TC-A--G------T-T--AG-AA-AT--A--GTT--AC-T--CA-GGT--GCTCAGAC--ACC--TAACC.........AAG--T--------AGAG--T-A---ACC---C---A-C--G--------C--A- 2597
TAL.CM.01.8023 .-AC---------A----G--------AA--------T-A---------T-CC-AG-CA-AT----GGTA--AC-T---A-GGT--GC-CAGAA--ACCAGTAA--.........AA------G--G---GA-----A---ACC------GA-C--G--------C---- 2095
SUN.GA.98.L14 .--A-----G--G--G--G--A-----A--AG-T--C--A--G------A-TC-TT-AGCCT-A--GG-A-GA---GT---AG---C-CTTAG-GAAA---TCCC-...ATTACAAA---T--G-----AGA---GGCC-C---A--------G-----------CC--T 2985
SYK.KE.x.KE51 G----GTC-TC----------------A--A--T--TT-A--------CA-A----GCA-AT-G--AGCA-AA---GTAA-GATAGCACAAAAAT-A--AC-AA-G.........AA---CC--C----------G-A---GCTA--T---T-A-----G-----TC--- 2483
SYK.KE.x.SYK173 G--G--TC-T-----G--T-----G--A--A--T---T-A-----G---A-AC-T--CA-AT-G--AGT--AA---GTAA-GGTTCAA-CAG-AT-A---C-A--C.........AA-----GTC-G--A----AC-AA--ATTG--CCGGC-A--------------AT 2825
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H1B.FR.83.HXB2 CAGAAGAAAAAATAAAAGCATTAGTAGAAATTTGTACAGAGATGGAAAAGGAAGGGAAAATTTCAAAAATTGGGCCTGAAAATCCATACAATACTCCAGTATTTGCCATAAAGAAAAAAGACAGTACTAAATGGAGAAAATTAGTAGATTTCAGAGAACTTAATAAGAGA 2798
Pol T__E__E__K__I__K__A__L__V__E__I__C__T__E__M__E__K__E__G__K__I__S__K__I__G__P__E__N__P__Y__N__T__P__V__F__A__I__K__K__K__D__S__T__K__W__R__K__L__V__D__F__R__E__L__N__K__R_
H101_AE.TH.90.CM240 -----------------------AC-----------A----------G-------A-----C--------------------------------------------T-----------G-----C--C--------G--------------------G--C-----A--- 2372
H102_AG.NG.x.IBNG -----------------------AC---C--------------------------A-----------------A--------------------------------------------G--T--------------------------------------C--------- 2323
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------G---------------AC---C-------AG-----------------A-------------------------------------------------------------------------------------------G---------------------- 2024
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------------C---AC---G--A--------C--------------C--G---------------------------------------A-------T-----------------C-----------------------------------C-----A--- 2164
H1A1.UG.85.U455 -------G---------------AC-----------AT-----------------A--------------------------------------------------T-----------G-----C-----------G-----------------------C-----A--- 2244
H1B.US.90.WEAU160 -------G--------------------------------A--------------A--------------------------------T--------------------------------------------------------------------------------- 2797
H1C.ET.86.ETH2220 ----------G------------AC--C-------GA---A-----GC-------A----------G---------------C-----T-----------------------A--G--G-----------G-----------------------G-----C-----A--- 2190
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------AC---------------T--------------A----------G-------------------------------A-------------------------------G--------------------------------------- 2320
H1F1.BE.93.VI850 ----------G------------AC------A---CT---A--------A-----A----------------------------------------------------------------------G---------G----------------A------------A--- 2135
H1G.SE.93.SE6165 -----------------------AC-----------A---A------G-------A-----------------------------------C------A-------------------G-----------------------G--------------G--C-----A--- 2195
H1H.CF.90.056 -----------------------ACG-----------------------A-----A-----C----G---A--------G----------GC------A-------------A--G--G--T-----------------------G--------------C-----A--- 2145
H1J.SE.93.SE7887 -----------------------AC-C--------G----A------G-------A----------G-G-------------------T--C-----------------------------------------------------------T--------C-----A--- 2112
H1K.CM.96.MP535 -----------------------AC---------------A--------A-----A-----------------------G--------T--C--------G--------------------------------------------------T--------C-----A--- 1994
H1N.CM.95.YBF30 --AC----------G-G------AG---------------A--------------A--------T-G---A--------G--------T--C------A-T-----T-----A--G-----T--C-----------------------------G---T-A-----A--G 2392
H1O.BE.87.ANT70 -TA-----------G----C--GAC--C---A---CAG--A------C-A-----A----------G---A--A-----------T--T-----A--TA-C-----T-----A--G-----TG-------------------G--------T--G---T-A--------- 2853
H1O.CM.91.MVP5180 -TAG---G------G-----C--ACT-C---A---CA---A------C-------A-----C----G---A--A-----------T--T-----A--TA-T-----T-----A--G-----T--C-----G-----------G-----C---------T-A-----A--- 2828
CPZ.CD.90.ANT --A----G------G-G--CC--AA----------GATA--T-A---GCA---AAT--G-----T-G---A-----A--T--C-----------A---A-T-----A-----A--G-------C-T-A-----------GC----T------------T-A-----A--- 2237
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---C---------T-----C--GAC------A---CAG--A-----------------G--A--T-----A--A--------C--------------TA-T-----A--T--A--G-----T---T-A------------------------------T-A-----A--- 2378
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----------------G---C--AC---------------A--------A-----A--------C-G---A-----------------T---------A-T-----T-----A--G-----T--C--------------------------------GT-A--C--A--- 2370
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----G--------T-----T---AC------C--------A------C-------A----------G---A-----------C-----T--------T--G-----T-----A--G-----T--C--A-----------------------T------T-A-----A--- 2353
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------------G-------AC---------------A--------------A----------G-G-A-----------------------C---A-T-----T-----A--G-----T--C--------------------------------GT-A-----A--- 2344
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --A-----------G-G------ACT-----A----A---A--------------A--------------A-----A--------T--------A--TA-T-----A--T--------G-----C--C------------C-T--T-----------------------G 2340
CPZ.CM.98.CAM3 ---C---------T---------AC----------CAG--A--------A-----A--G-------G---A-----C-----------T-----A---A-T-----T-----A--G-----T-----A------------C-G-----------G---T-A-----A--- 2209
CPZ.CM.98.CAM5 ---C---------C--G--C---AC---------CCAG--A-----------G--A-----------G--A--C--A--G--C--T--T--C--A---A-T-----T-----A--G-----------A------------C-G--------T------T-A--C--A--- 2500
CPZ.GA.88.GAB1 ---C---------T-----C---AC----------CA---A--------------------A--G-----A--A-----------------------TA-T-----A--C--A--G--------------------------------C-----------A--------- 2859
CPZ.GA.88.GAB2 --A-------G---G-G------AC-----------GG--A--------A-----A----------G---A--T--------------T--------CA-------A----G---G-----------A--G--------------------T------T-G-----A--- 2191
CPZ.TZ.01.TAN1 -CA-G--G-----TG-G------AC------A----AGACAT-------------A--------TGC-G----A--A-----C-----T--C--A---A-T--------T--------G--T-CCT----------------------------------G-----A--- 2442
CPZ.US.85.CPZUS ---C---------T--G------AC---------CCA---A--------A-----A--G---A---G-G-A-----A--------T--------A---A-T-----T--C--A--G-----T--C-----------------------C--T------T-A-----A--G 2858
H2A.DE.x.BEN --A----G------G-----C--AA---G--C---GA-A-A--------A--G--CC-GC-AGA-G-GGCACCT--AACT-----T--T-----C--CAC------A--T--------G----AG-AC--------G-TGC-GA-------T--------A------GTG 3183
H2A.GW.x.ALI --A-----------G-G---C--AA------C---GA-A-A-C-----GA-----CC--T-AGAGG-GGCACCT--AACT--C--T--T-----C--CAC------A--------G--G----AA-AC----------TGC--A-------T------T-A--C---GT- 3176
H2A.SN.x.ST --A-----------G-G---C--AA---G--C---GAGA-A-------GA--G--CC-GC-AGAGG-GGCACCT--AACT-----T--T-----C--CAC------A--C--------G----AA-AC----------TGC--A-------T--------A--C---GT- 2628
H2B.CI.x.EHO -CA----G------CT---CC-CAA------C---GA-A-A--------A--G--AC-GT-AGA-G-GGCGCCT---ACT------------T-G--CACC--C--------A--G-------AA-AC--------G-TGC--A----------------A--C---GT- 3154
H2B.GH.86.D205 -CAGG-----G---CT---CC-CAA------C---GA-A-A-----------G--AC--T-AGA-G--GCACCC---ACT-----------C--A--CACC--------------G-----T-AG-AC----------TGC--A----C--T-----GT-A--C---GT- 3159
H2G.CI.x.ABT96 -TA-G---------C-----C-CAGG---------GACA-A------C--------C--T-GGA-G--GCACCC--CACC-----G--T--C--A--CACC---A-T--C-----G--G----AA-AC----------TG---A----C--------------C-G-GT- 2510
H2U.FR.96.12034 -TA-G------T--G--------AA---G--A---GAGA-A-----------G--AC--T-GGA-G--GC-CCC--CACT-----------C-----CACC--------------G--G----AA-AC----------TG---A----C--T-----GT-A--C-GAGT- 2665
MAC.US.x.239 --A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC------T-----------G--T-AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A----G-GTC 3100
Pol L__S__K__E__K__I__V__A__L__R__E__I__C__E__K__M__E__K__D__G__Q__L__E__E__A__P__P__T__N__P__Y__N__T__P__T__F__A__I__K__K__K__D__K__N__K__W__R__M__L__I__D__F__R__E__L__N__R_
MAC.US.x.251_1A11 --A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC------T--------------T-AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A----G-GTC 3099
MAC.US.x.251_BK28 --A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC---------------------T-AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A----G-GTC 3076
MAC.US.x.EMBL_3 --A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC---------------------T-AG-AC----------TGC-GA--C----T--G-----A----G-GTC 2574
SMM.SL.92.SL92B -TA-G-----G---C--------AC---G--C--CGAGA-A-----------G--AC--T-GGA-CG-GCCCCT---AC------T--T-----A--GACC-----T--T--------GA-T-AGGAC--G-------TGC-CA--------------T-A--C--A-TG 2531
SMM.US.x.H9 -GA-------G----TT------AG------C---GA-A-A-----G--A--T--CC-GT-AGAGGR-GC-CCT--AACC--------T--C--C--CAC------T------R-GR-----G-A-A---------G-TGC--A-------T------T-A--C---GTC 2573
SMM.US.x.PGM53 --A-----------GTT------AG------C---GA-A-A--------A--T--CC-GT-AGAGG--GCCCCT--AACC--------T--C--C--CAC------T-----A--G-------AA-A---------G-TGC--A-------T------T-G----G-GTT 3017
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --A-------G----TT------AG------C---GA-A-A--------A--T--CC-GT-AGAGG--GCCCCT--AACC-----G--T--C--C--CACT-----T--------G-------AA-A-----------TGC--A-------T------T-A------GTC 3103
STM.US.x.STM --A-------G---G-G---C--AA---G--C---GA-A-A-----G-----T---C-GC-AGA-G--GC-CCT--AAC------T--------C--CACT-----T-----------G----AA-AC--G-----G-TGC-GA----------------A-----AGTG 2747
SAB.SN.x.SAB1C --A-----------G-G--C---AAG-CC------GA---CT-A-----AC----AC-TT-GGA--G---A-----A-----------T--C--C-----C-----A----G---G-----T-AA---C-G-------T-C-CA-G--C-----GC-GT-A-----A--T 3196
TAN.UG.x.TAN1 -------------------CC-GAC------AAC-CAG-CTC-A-----------A--------T--GG----AGGA--G-----T-----------C--G---TGT--CCG-----------AA--AC-G-----G-TG---A-------T----CT--C-----AGC- 3000
VER.DE.x.AGM3 -CA----------------C---CAG-----A---GACC-AT-A--G--A-----A------AGC--G--A--AGGA--G---G-------C--------G---TG-----------------AGT-AC---------TG-----------T--G-----A--C--AGC- 2523
VER.KE.x.9063 --A-G--G--------G--C---AC---G--A---GA-C--T-A-----A-----------CAGC--G--A--AGGA------G-T--T-----C---A-C---TGT--C-GA--G--G----AA---C-------G-TG--------C---------T-A-----AGT- 3028
VER.KE.x.AGM155 -TA------------T---CC-GCA---------C-A-ACAT-A--GG-A-----A---T-AAGC-GGG-A---GGA--C---G----------A--------CTGT----G-----------AAT-AC-G-------TGC-G-----------G-----C--C--AGCT 3020
VER.KE.x.TYO1 -TA----G--G--TG----T---CAG-----A---T-CC-AT-A--GC-------A-----CAGT-G-G-A--AGGA------G----------C---A-----TG---------G--G----AAT-CC-G-----G-TGC-------C--T-----GT-A------GC- 3025
COL.CM.x.CGU1 GCA-----------G---GT---CA-A-G--A---GA-AGAT-----GCA--G--A-----AGA----GCA-AATTA-GG--------T-----A---A-----TG---T-G---------T-AA-A-G-------G------A----------G--G--A--C------ 2573
GRV.ET.x.GRI_677 --AG---------TG----T---AC------A--C-A-C-A------G----G--A---T-A--T-GG--A--AGGA--------T--T-----A-----G-----------------G--T-AA--AC---------TGC-T-----------G-----A--C--AGCT 2971
MND_2.CM.98.CM16 -TA-G-----G--TTT---C---CA------A----GTC-A-----G--------CC-G--C--T--G--A--T--A--------T-----C--A--G--G---TG---C--A--G-----TG-A--C-GC-----------G--------T---C-GT-A--C--AGT- 2799
DRL.x.x.FAO -CA-G--G-----TG----C--GAA------A---GAGC-A-----G--------TC----AAGT-G---A--T--A--------------C--A--G--G---TG---T-----G-----TG----C--------------------------GC--T-A------GC- 2365
RCM.GA.x.GAB1 --A-----------G----T---AC---------C-AT-CA-----G--------A--------------A-----A-----C--C-----C--A---A----CTGT--T--A--G------TCC--A--------------G--------T--------A--------- 2277
RCM.NG.x.NG411 GTA----G-----TG----T---AC---G-------AT-CC-----------G--A--------T-G---A--A--A--------T------------A-----TGT--C--A--G-----TTCC--A-----------GC-----------------T-G-----A--- 2292
MND_1.GA.x.MNDGB1 GTA----G------GTT-GTC-TCAGA----A---GATAGAT-A--GG-------A------AGT-GGG-A-AT--A-G----AAT--------A--TA-C--------------G--G--T-AA-A-G--------------A----C--T------T-A--C---TT- 2485
MND_2.GA.x.M14 -TA-------G--TTT---C---CAGAC---A---GAT--A--------------C-----C--T-G---A--T--A-----------T-----A---------TGT-----A--G-----TG-A--C-GC--------------------T--GC--T-A----GAGTG 2726
MND_2.x.x.5440 -TA-------G--CCT---C---CA------A--C-ATC-A--------A-----C--G--C--T-G-G-A--T--A--------------C--C--------CTGT-----A--G-----TG-A--C-GC--------------------T---C----G--C--AGTC 2359
MNE.US.x.MNE027 --A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC------T-----------G----AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A------GTC 2568
LST.CD.88.447 -TA-------G---G---GCC--CA--C-------GATAGAT-A-----A-----------A------GCA-ATG-A-GG--C-----T--C--A---A----------------G-------AA-A-G-G------------A-T-----T---C----A---GCTTT- 2066
LST.CD.88.485 --A-------G---G-G-GCC--CA--C-------GATAGAT-A-----A-----------A------GCA-ATG-A-G---C-----T--C--A---A-C--------------G--G----AA-A-G-G---------C-GA-T-----T---C----A---GCTTT- 2066
LST.CD.88.524 -CA-----------G---G----CA--C-------GATAGAT-A-----------------A--CCC-G---AT--A-G------T-----C--C---A-C-----T-----------G----AA-A-G----------G--GA-----------A--T-A---G--TT- 2063
LST.KE.x.lho7 --A----G------G---GCC--CA--CT------GATAG-T-A-----A-----A-----A--TCC-G-G-AT--A-GG--C---------------A-------T--C-----G-------AA-A-G----------G---A-T---------A-G--C---G-ATT- 3150
GSN.CM.99.CN166 -TAGG-----G---G-G--C---ACCC----AACACA-------CTT-GATT---TC--T-GGA------A--A--A--------------CT-A-----C-----------A--G--G----AAT-AC---------TGC--A-------T---A--T-A---G--GCT 2508
GSN.CM.99.CN71 -TA-G-----G---G-G--C---ACCC----AACACA---A---CTC---TT---CC--T-GGA---G--A-----A--------------CT-G-----C-----------A--G-------AAT-AC---------TG---A----------GA--T-G---G--GCT 2508
MON.CM.99.L1 -CAG------G---G-G--TC-TAC-C-----AC-CA-------CTT--ATT---AC--T-GGA-CC--CC-A---CA-T--C-----T--CT-A--CTGT-----------------G----AG-GC----------TGC-CA-------------------C---GC- 2504
MON.NG.x.NG1 -TA-------G---G-G--TC-CACCACC---RCCCGG------AT-G-ATT---CC--T-GGA-G--GCA-A---AACC--------T---T----TTGC--C--G----G------G--T-AA--C--------G-TGC-CA----------G---T-A--C--AGC- 1097
MUS_1.CM.01.1085 -CC-G-----G--C-GG--C--G-AG--C--AACCCAGC-----CT---A-T---CC----AGAGG----A--A--A--G-----T--T---T-----TGC-----A--T-G------G----AAT----G-------TGC--A----------GC--T-A---G--GCT 2488
MUS_1.CM.01.CM1239 -TC-------G--T--G--C----A--GC--AGT-CAGC-A---TT---ATT--ATC-G--AGA-G-G--A-----A--C-----T-----CT-----TGT-----A--C-G---G-----T-AAT------------TG---A-------T---C-G--A---G--GCC 2478
MUS_2.CM.01.CM1246 -TA-G--G--G---G-G---C--AA-------AC-CAGA-A---AT---ATT---TC--C-GGAGG--GCA------A-T--C-----T---T-A--------C-------GA--G-------AG--A------C---TG---A-----------A-G------G--GTG 2586
MUS_2.CM.01.CM2500 -CA-G---------G----TC---A-------AC-CAGAGA---TT----CTG--AC--T-AGA-G---CA------C---------------GC----C------T----G------G----AAT-C----------TGC--A----C------A-G--C---G--GCC 2545
DEN.CD.x.CD1 -TAC---G---T-------T---CA-C-G--AGTG---C-------------G--A-GGT-GGA---GGCGCCA--CACC--C--T--------A--T--G----TA--TCCA--G-------AA--AC---AT--G-TG---A----------GA--T-A---G--GCC 2685
DEB.CM.99.CM40 --AGG---------G-G--C---AA---T--C-TA-AGCCC---AT-G---C---AC-G--AGTCCCGGCA-C---CACC--C-----T--CT-------G----TA--------G--G----AA-G---G---C---TGC--A----C--A----CCT-A--C---GCC 2607
DEB.CM.99.CM5 --AG----------G----C---AA---G--CATA-GGCCT----T-G-A-C---AC-G--AGTCCCC-CA-A---CACT--C-----T-GCT----T--G----TT--------G--G----AG-A-----------TGC-TA----CC-G----CC---------GCT 2601
TAL.CM.00.266 -CAG----------G---GGC--CA-ATC--CATAGAC--C----TG----C---AC-GT-AGAGG-GG----A--G-----------T---T-------G--C--T--C-GA--G--G----AA---C---------TGC-CA----C---C-C-CC--A---C-AGC- 2767
TAL.CM.01.8023 -CA-G---------G---GGC-GCAG-CC--CATAGAC--C----TG----C---AC-GT-GGAGG-G--------G-----C--------CT-------G-----T--C-GA--G--G----AG--AC---------TG--GA--------C---CC--G---C--GC- 2265
SUN.GA.98.L14 --AGG--G------G---GCC--CAGA--------GATAGAT-----GCA-----A--G---AGC-GGGCA-AC--A-GG--C--T--T--C--A---A-T-----T--------G-------AA-A-G----------G---A-------T----T---A---GGT-TG 3155
SYK.KE.x.KE51 --AG-------C-TG-G---C-GCG--C---AGT-T----T---CTTG-AA-G---C--T-GGA---GGCCTCC---AC------T--T-----C-----T----TA---C-A--G--G----AATTA--------G-TGCCTA-G-----T--GA----C---G-AGC- 2653
SYK.KE.x.SYK173 -G-T---G---T--G-G--CC-CAAG-C---AGTAGA---C---CTC----C---AC--T-GGAG---GC-A-T---ACC-----T--T-----C----------TA--T-G------G----AA-AG--------G-TGC-CA-T-----T---A--T-A---G--GCC 2995
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H1B.FR.83.HXB2 ACTCAAGACTTCTGGGAAGTTCAATTAGGAATACCACATCCCGCAGGGTTAAAAAAGAAAAAATCA..................GTAACAGTACTGGATGTGGGTGATGCATATTTTTCAGTTCCCTTAGATGAAGACTTCAGGAAGTATACTGCATTTACCATACCTAG 2950
Pol _T__Q__D__F__W__E__V__Q__L__G__I__P__H__P__A__G__L__K__K__K__K__S__.__.__.__.__.__.__V__T__V__L__D__V__G__D__A__Y__F__S__V__P__L__D__E__D__F__R__K__Y__T__A__F__T__I__P__S
H101_AE.TH.90.CM240 -----G-----T-----------------------G-----A-----T------------------..................-----------A--------A--------------------T---------AG---T--A--------------C----------- 2524
H102_AG.NG.x.IBNG --------T--------G--C--G-----------T--------G--A------------------..................--------G--A--------G---------------------------A-------T--A-----------------T-------- 2475
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------------------------------C--T-----------------------T..................------------------------------------------------C----------A-------------------------- 2176
H104_cpx.CY.94.CY032 -----G-----------------G-----------G--C--A-----------G------------..................---------T----------G---------------------------CC---G-----------C--------C----------- 2316
H1A1.UG.85.U455 -----G--------------------------C--G---A-A--G--TC-----------------..................-----------A--------G--C-----------------T---------AG---T--A-----------G--C----------- 2396
H1B.US.90.WEAU160 -----------------------------------------TT-----------------------..................--------------------------------------A--------------------------C-------------------- 2949
H1C.ET.86.ETH2220 -----------T-----------------G--------C--A------------------------..................--G--------A--------G-----------C--------T----------GT-----A--A-----------C----------- 2342
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------G-----------T-----A-----G--------G---..................A-------------------C---------------A--------TG---------T--------C-------------------- 2472
H1F1.BE.93.VI850 --------T--------G-----------------------T--------------------G---..................--------------------G---------------------------A-G--T----A------C--------C----------- 2287
H1G.SE.93.SE6165 -----------------G--C--------------T-----T------------------------..................-----------A--------G-----------------------------------T--A--------------C--T-------- 2347
H1H.CF.90.056 -----------------------G--------------C--A------------------------..................---T----------------G-----------------C--T------A----A-----A--------------C----------- 2297
H1J.SE.93.SE7887 -----------------------G-----------------A------------------------..................--C-----------------G-----------------C--T---T-------T--------A-----------C--T-------- 2264
H1K.CM.96.MP535 -----------------------------------------A-----A------------------..................--------------------G-----------------C--T------A-------------------------C--T-------- 2146
H1N.CM.95.YBF30 --C-----T--T--------G--GC-------T--------A-----A-----GC-----------..................--G-----TT-------A--A-----T---------TG------G--CA----T--T--A--------A--T-------------- 2544
H1O.BE.87.ANT70 --A-----G--------G--A--GC----T--C--------G-GG--T--G--GC-A--GC----T..................--T-----CT-A-----A--A-----T-----C---TG---------CCC---T--T--A--A--------T--C--T--T----- 3005
H1O.CM.91.MVP5180 --A-----T--------G--G--------T--T--------A-GG--T-----GC-A-GGC----T..................--T-----CT-A-----A--A-----T-----C---TGC--T------CC------T--A--A--C-----C--C--T--T----- 2980
CPZ.CD.90.ANT --A-----T--T-----GA-A-----------T--T-----A--C--A-----GC-A--G------..................--G------T----------A-----C-----C--CA-A---------C-G-----T--A--A-----A--T--C--A--T--A-- 2389
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --C-----T-----------A-----G--C-----C--C--A------------G----G------..................-----------A--------------------C--TTG---TC-----A-G-----------------A-----C--A--T----- 2530
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------T--T--------A-----------C--------A------C----G------------..................--------G--A-----A--A-----T--C------TG-------------A-T--T--A--------A--T-------------- 2522
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----------T-----------------------T--C--T--G--A-----G-------GG---..................--C------T-------A--A-----C--C------TGC---C--------A----T--A--A-----------C----------- 2505
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------T--------C--GC----------C-----T------------C-----------..................--------TT-A-----A--G--C--T--C------TG----C-G------A----T--------C-----T-----------C-- 2496
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --------A--T--------A---C-G--C--------C--A--T--------G------------..................--------CT----------A-----C---------TG---TC-T--CCC------T--A--A-T---------C-----T----- 2492
CPZ.CM.98.CAM3 --A--G-----T--------C--G-----C--------C--G-----T--------------G---..................--------G--A--------A-----T--------CTGC--A---------A-T--T-----A-----A--------T-----C-- 2361
CPZ.CM.98.CAM5 --A--G--A--------G--C--------C--------C--A-----AC----G--A--G--G---..................-----------A--------A-----T-----C--CTGC--A---------A-T--T--A--A--C--A--T-----T-----C-- 2652
CPZ.GA.88.GAB1 --A--------T--------G--G-----C-----T--C--A------------------------..................--G------T-A-----A--A-----C--C--C--TTG----C-G---A----T--------A--------------A--T--C-- 3011
CPZ.GA.88.GAB2 --A-----T--T--------A--G-----C--T-----C--T-----T-----G--A--G------..................--------G-C---------A-----T--------CTGC------------A----T--A--------A--C--C-----C----- 2343
CPZ.TZ.01.TAN1 --------T--T-----GT-A--GC----------C-----G----------G---A-G---TATG..................--G--------------A--G-----C--C-----CA-----C-G---CC---------A--------A--T-----------C-- 2594
CPZ.US.85.CPZUS --A--------------------G-----C--------C--A-----A-----G-------G----..................--------C--A-----A--G-----C--------TTG---AC-G---A-G--A--T--A--A--C--A-----------C----- 3010
H2A.DE.x.BEN --------T---ACA---A----GC-------T-----C--G-----AC--GCC--A--G---AGG..................A-CT-TA--T-A-----A--G-----C--------CA-A--AC--C-------T--T---C-----------------C----AGC 3335
H2A.GW.x.ALI --------T---ACA--GA----G-----G--T--------A-----A---GCC-------G-AG-..................A-C--T--G--------A--G-----T--C-----CA-A--AC-GC----GAG---T--AC----------------TC----ATC 3328
H2A.SN.x.ST ------------ACA---A-C--G--------T-----C--A-----AC--GCC-----G---CG-..................A-T--T--C--A-----A--G-----T--C-----CA-A--AC--C----G--T--T--AC----------------TC----ATC 2780
H2B.CI.x.EHO --C-----A--TACA--G--C--GC-G--T--T--T--C--A-----AC-GGC-TCA--G---AG-..................A----------A-----A--A-----C--C--CAGT--C--AC-----CC---------AC-A-----A--------TT-G--AGC 3306
H2B.GH.86.D205 --C--G------ACA-----CA-C-.G--T--T--C--C--G-----TG..GC-G-A----GGAG-..................A--------A-A--------A-----C--C--CAGTA-C--AC-----CC-A-------AC-------A-----C---T-G--ATC 3308
H2G.CI.x.ABT96 --C--G-----TACT-----C--G--G--C-----T--C--T-----T--GGC-G-A----GGAG-..................A--------------A-A--G-----C--C--CAGCA----TC------T---T------C----C--A--T--C--TT----ATC 2662
H2U.FR.96.12034 --------T--TA-T-----C--G-----T-----C--C--A-----AC--GCTG-------GAGG..................A-------T--A-----A--G-----C--C--CAGCA-C--GC-GTG-------------C-A--------T-----TT----ATC 2817
MAC.US.x.239 -----G-----TAC------C-----------------C--T-----AC--GC---A-GG---AG-..................A-T------------A-A--------------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----C-----TT----ATC 3252
Pol _V__T__Q__D__F__T__E__V__Q__L__G__I__P__H__P__A__G__L__A__K__R__K__.__.__.__.__.__.__R__I__T__V__L__D__I__G__D__A__Y__F__S__I__P__L__D__E__E__F__R__Q__Y__T__A__F__T__L__P
MAC.US.x.251_1A11 -----G-----TACA-----C-----------------C--T-----AC--GC---A-GG---AGG..................A-T------------A-A-----C--------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----C-----TT----ATC 3251
MAC.US.x.251_BK28 -----G-----TACA-----C-----------------C--T-----AC--GC---A-GG---AGG..................A-T------------A-A--------------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----C-----TT----ATC 3228
MAC.US.x.EMBL_3 -----G--AC-T-ACAG-AG--C-A-TA----------C--T-----AC--GC---A-GG---AGG..................A-T------------A-A--------------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----C-----TT----ATC 2726
SMM.SL.92.SL92B --A-----A---ACA-----A--GC-G--T--C--------G-----CC----GG-A-TGG--AGG..................A-------G--A---A-A--G-----C-----------A---C----CCCG--A--T--AC-A--C--A-----C--T-----ATC 2683
SMM.US.x.H9 --------T--TACA-----A--G-----G--------C--TR----AC--GC-----G--G-AGG..................A-C-----GT-------A--------------C--CA-A--T-----------A------C-A--C-----C------T----ATC 2725
SMM.US.x.PGM53 --------T--TACA-----A--G-----G--------C--T-----AC--GC-----GG-G-AG-..................A-C------T-------A--------------C--CA-A--TC----------A------C-A--C-----T-----TT----ATC 3169
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -----------TACA-----A--G--------------C--T-----AC--GC-----G--GGAGG..................A-C------T-------A--------------C--CA----TC----------A------C----C-----C-----TT----ATC 3255
STM.US.x.STM --A-----T--TACA---A----GC----T--------C--T-----AC--GC-----GG-G-AG-..................A-C------T-------A--G--------------CA-A---C-------G-G---T---C----------T--C---T----ATC 2899
SAB.SN.x.SAB1C -----------TCA------C--G-----G-----C--C--A-----C---C-GC-A-GGG-GCAG..................A-T-----GT----CA-A--A-----C------AGCTGC--T------CC------TCA---A-----A-----C-----C--ATC 3348
TAN.UG.x.TAN1 --A--G-------TT--G--A--------T--T--C-----A-----A--G----GA--G---CAG..................A-C--------A---A-A--A-----C----A-AGTA-A--A--G---CC---A------CCC-----A--T--------C--ACA 3152
VER.DE.x.AGM3 --A-----T--T-TC-----A--G-----C-----T-----AT-------CG------TG-CGGA-..................A--------T-A--CA-A--G-----C----A----A-A--A-----CCC---G--T--A--------C--T--------T--ATC 2675
VER.KE.x.9063 --A----------TT-----------G--------T--C--G--------GC-G--A-TG---CAG..................A--------T-A---A-A--G-----T----A---CA-A--A------CC---G--T--A--A--C--A--------A--C---TC 3180
VER.KE.x.AGM155 --A----------TT-----C--------T-----C-----A-----------G--A-TG--GCA-..................A----CA-TA-A--------G----------A-AGCA-A--AC-G---CCT--G--T--A--A--C--A--T--C-----C----C 3172
VER.KE.x.TYO1 --C-----T----TT-----G--------G-----C--C--A-----A----G-----TG-G-CAG..................A-------TT-A-----A--A--C--C----A---CA-A--A--G---CC-A-T--T-----A--------T-----T--T--C-C 3177
COL.CM.x.CGU1 --A---------AT------C--------G--------C--A-G---TC-T-T-G-A--G-CCCAT..................A--------T-A---A-A--A-----C-----C---A-------G---CCG--T-ATCAA-----C--A--T-----A--C--ATC 2725
GRV.ET.x.GRI_677 -----------T-TT--G-----GC-G-----T--T--C--A--G--CC-TC-G--A--G--GCA-..................A-C------A-A--CA-A--G-----C----A----A-A--A---TGCA-G--A-----A--A-----A-----------C--CTC 3123
MND_2.CM.98.CM16 -----G-------TT--G--G--G--G-----C-----C--T-G---TC-C---C-ATGTG-GCA-..................A-T-----------CA-A--G-----C-----C---TG---T--G-----G-----T--A-----C--------C-----T--ATC 2951
DRL.x.x.FAO --A--G-------TT--G--G--G--G--G--------C--G-G---C------GCATGCG--CAG..................A-C--T-----------A--------C-----C---TGC--TC-G---CCG-----T--A-----C--------C-----T--ATC 2517
RCM.GA.x.GAB1 --A--G-----T-TT--G--G--GC-G--------------A-G---A-----GC-ATGTG-GAG-..................A----G---T-A--CA-C--G---------------TG--TTC-GT----GCCT--T-----A--------------A-----AGC 2429
RCM.NG.x.NG411 --A-----T----TT--G--A--GC-G-----C--G-----A-G---A------C-ATGC-GGCA-..................A-T-----CT-A---A-T--G-----G---------TGC---C--T----GCCA--T--A-----C-----T--C--G----TAGC 2444
MND_1.GA.x.MNDGB1 --A--G--T--TCAT---T-A--G-----T-----T--C--A-----AA--------TGT---AG-..................A-------C--A---A-A--G-----C------AGTA-A--TC-G---CC---T-AT--ACCC--------C-----GG----ATC 2637
MND_2.GA.x.M14 -----G--T----TT--G--G--GC-------C--------G-G---C------C-ATGTG--CA-..................A-C---A--T-----A-A--A-----C---------TG---T--G-----GAG---T--A-----C--------------T--ATC 2878
MND_2.x.x.5440 -----G--T----TT--G--G--G--------CA-------A-G---CC----GC-ATGTG-GCA-..................A-T------T----CA-A--A-----C---------TG------G----TG-----T--A-----------G--C-----T--ATC 2511
MNE.US.x.MNE027 -----G-----TACA-----C-----------------C--T-----AC--GC---A-GG--GAGG..................A-C--------------A-----C--------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----T-----TT----ATC 2720
LST.CD.88.447 --A--------TCAT-----A--------C--T-----C--T-----AA----G--ATGC--GCAG..................--------GG-A---A-A--A-----C------AGCA-----C-G---CC-----A---AC----C--A-----C--AG----ATC 2218
LST.CD.88.485 --A------C-TCAT-----A--------C--T--------T-----AA----G--ATGC--GCA-..................A-------GG-A---A-A--A-----C------AGTA-----C-G---CC-----AT--AC----C--A-----C--AG----ATC 2218
LST.CD.88.524 --A--------TCAT--GC-A--G--------------C--A-----AA----G--ATGC---CA-..................A-T------G-A---A-A--A-----C-----CAGCA-A--T------CCT--T-A---AC-A--------G--C--T-----GTC 2215
LST.KE.x.lho7 -----------TCAT--GC-A--------T--T-----C--A-----TA-C--G--ATGC---CAG..................A-T------G-A--CA-A--A-----C-----CAGTA-C--T------CC-A-T-A---A--------A--------T------TC 3302
GSN.CM.99.CN166 --G--------GGCT--G--C--G--G-----T--G--C--A-----AA-TCCGC-CCCTGC-GG-CTAGAGCAAAAGGAGCAT-----TA--A-A---A--AAA-----T----A-AGTA-A--A--GT----G--T-----------C--C--T---T-AG-----TC 2678
GSN.CM.99.CN71 --G--------GGCT--G--C--G--G--G--T--G--C--A-----AC--G--C-A---G-GCAC..................-----TA--A-A---A--AAA--C--T----ACAGT--A--A--GT-------A-----A-----C---------T-AG----ATC 2660
MON.CM.99.L1 -----G-------TT--G--G--G--G-----C-----C--A--G--AC-TG-G----TGG-CCAT..................--G---A--G-A--CA--AAG--C--C-TC-ACAGCA-------GTGG---CCG-----A--A--C--G--G--CT-A-----CTC 2656
MON.NG.x.NG1 --A-----T----TT--G--A-----------T-----C--G--T--AC-CC-G--C-TGGC-AAT..................A----TA--G----CA--AAA-----C-T--ACAGCA-C--TC-G------A-T--T-----A------------T-A------TC 1249
MUS_1.CM.01.1085 --C-----AC--GCA---------C-------C--------A-----A----T-G--C-TG-GCAC..................--T---A--G-----A-CAAG--C--C-T--ACAGT--C---C-----CC------T--------C--A--C---T-GC-G---CA 2640
MUS_1.CM.01.CM1239 --C-----G---ACA--G--A--GC----G--C--------A-----A---GCGG-AC-TG-GCAT..................--C---A--G-A---A-CAAG--C--C-T--ACAGC--C--A------CC--CA-----A--A--C--A--C--CT-GC-G--CCA 2630
MUS_2.CM.01.CM1246 --A-----A--TGCA-----C--GAC---G--C---------T--------GCCC-A--GGC-CAT..................--C--TA--G-A---A--CAG-----C-T--A-AGT--C--A-----CA----A---C-ACCC--C--G--C--CT-GG-C---GC 2738
MUS_2.CM.01.CM2500 --A----------CA-----C--GAC---G--C--G--C--AT-----C-TTCT--A--GGCTCAC..................--C--CA--G-A--CA--CAA-----C-T--ACAGTA-C--AC-CT----G--G--T---CCT--C--A--C--CT-AG-T----- 2697
DEN.CD.x.CD1 --C--G--------------A--------T-----------T-----A---C--C----GG--CAC..................A-C--T--GT-A--CT--AAA----------A-AGT--G--T--G---CC---T--TGCAC-A--C--A--------AG-G--GTC 2837
DEB.CM.99.CM40 --A--G--GG-G-----G--G--GAC---T--------C--AT-T-CAC--CC-C-A-TGG--CAG..................A-C--T--CT-A---C-T-CA-----C----A----A-AG-AC----CCC-ACA--TGCA--A--C--A-----C--AG----ATC 2759
DEB.CM.99.CM5 --C--G--TG----------G---AC---G--C--G--C---T-G-----GCC-C-A-TGG--CAG..................A-------C--A--CT---CA-----C----A----A-A-----G---CC-C-G--TGCACGT-----A-----C--A------TC 2753
TAL.CM.00.266 --C---------GC------A---CAG--G-----T--C---T----CC-GCCTC---TG--GCA-..................A----G--C--A--CA--AAG-----C----ACAGCA-C--------CCC-------TCAC----C--A--C--C-----C--GTC 2919
TAL.CM.01.8023 -----G-----TGCA--G--C---CAG--G--------C---T-T--AC--CC-C-------GCAG..................A-------CT-A---A--AAG-----C----A-AGCA-C--A------CC-------GCCCGT--C-----T--C-----C--GTC 2417
SUN.GA.98.L14 -----------TCAT--GT-A--G-----G--T--T-----A-----A-----G---TGT---CAG..................A-T------G-A--------G--------C--C---A-A--A--G---CC---T-AT--A--------A-----C--A-----GTC 3307
SYK.KE.x.KE51 --A--G-----T--------A--G-----------T-----A-G----C-C-GT-CA----G-.....................A-G------T-A--CT--AAA--C--C----ACA----A--TC----------G-----AC-------A--------AG-G--C-- 2802
SYK.KE.x.SYK173 --A-----T--T-TC--G--A-----G--------C--C--A-G---AC-----CG-C-----.....................C-----A-TA-A---T-AAAA----------AC-----C---C-G--CA----G--T---CCA--C--G--------AG-G--A-- 3144
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H1B.FR.83.HXB2 TATAAACAATGAGACACCAGGGATTAGATATCAGTACAATGTGCTTCCACAGGGATGGAAAGGATCACCAGCAATATTCCAAAGTAGCATGACAAAAATCTTAGAGCCTTTTAGAAAACAAAATCCAGACATAGTTATCTATCAATACATGGATGATTTGTATGTAGGAT 3120
Pol __I__N__N__E__T__P__G__I__R__Y__Q__Y__N__V__L__P__Q__G__W__K__G__S__P__A__I__F__Q__S__S__M__T__K__I__L__E__P__F__R__K__Q__N__P__D__I__V__I__Y__Q__Y__M__D__D__L__Y__V__G__
H101_AE.TH.90.CM240 ---------------------A--C--------------------G-----------------------G-----------G--------------------------C-------T-A----------A--G----------------A------C------------- 2694
H102_AG.NG.x.IBNG -G----T-----------------------C--------------------------------G-----G--------T--GGCA-----------------------C-------C-A----------G-----G-----C-----------------A---------- 2645
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --C------------------------------------------------------------------------T-----------------------------------------------------G---------------------------------------- 2346
H104_cpx.CY.94.CY032 --CC-----------------A--------------------------------C---------------------------T-------------------------C------TTCA----C-----A-----C--A--C-----T--------------------G- 2486
H1A1.UG.85.U455 ---------------------AG-C--G--------------------G---------------------T----------G--------------------------C------TC----C----------------------------------C--------G---- 2566
H1B.US.90.WEAU160 ------------A--------------------------------------------------------------------------------------A---------------------------------------------------------------------- 3119
H1C.ET.86.ETH2220 --C---------A--------------------A--T-----C--C------------------------C----------G---------C-CC-------------C-----GGCC-CC--C-----A-----------------T--------C------------- 2512
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------------------------A-------------------------------------------------T---------------C--------------------AG--------------------------------------- 2642
H1F1.BE.93.VI850 -G-C--------------T--A-----G--C--------------------A------------------------------T-------------------------C-------TGA----C-----------C-----C--------------------------G- 2457
H1G.SE.93.SE6165 ------T---------------G-------------------------------------------------------T--G-------------G------------C------GC-A-T--------A--G--G-----C-----------------A---------- 2517
H1H.CF.90.056 ------------------------------------T--------------------------------------------G----------------------C---C------G----------T--A--G-----T--C---------------------------- 2467
H1J.SE.93.SE7887 ------------------------C--------------C-----A--------------------C-----------T--GT--------------------A-A---------G--AG---C-----A-----------C--G-----------C--------G---- 2434
H1K.CM.96.MP535 ---T--------A---------G----------------------A-----A------------------------------CA------------------------C-------T-A----------A--G-----A--C-----------------A--------G- 2316
H1N.CM.95.YBF30 ------------------T--T--------C-----T--------G-----A--C--------G-----------T--T--G----CA-----------TC----A--A--C---G-GA--C-------G---A-C--T--C--G-----------CC-C-----G---- 2714
H1O.BE.87.ANT70 -G-G--T--------C-----A--A-----C-----------C--C--G--A-----------T--------T------------TCA-----------TC----T--A--C--G-G-G-C--C-----AT---AA--T-G---G-----------CC-A---------- 3175
H1O.CM.91.MVP5180 -G-G-----------C-----AG-A-----C-----------C--C--G--A--G--------T--------C-----T--G---TCA--------G--TC----T--A---------AGC--C-----AG---AA--T-----G-----A-----C--A---------- 3150
CPZ.CD.90.ANT CG-G-----------C-----A--A------TGT--T-----T--A-----A--C-----------------T--T--T---GCA--------C--G-------CA--A-----GG-TA-GT------CAG---AA--T------------------C-C---------- 2559
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -G----T-----A--T--------C-----------T-----TT-A-----A-----------G--T-----T--C--T--------T-----------TC-G--A--C--C---GC-A----C--T--T--CAC-G----C--------------C--A--------G- 2700
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -G----T-----A-----T--T--------C--------------G-----A--C--------------------C--T--G--C-CT-----------A-----A--A-----G--GA-C--------AC----C--A-----G------------C-C--------C- 2692
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------------A--------A--C--------A--------T--A--G-----------------------T-----T-----------------G--T--------A--C----G---G--C-----T-----A--T-----G--------------A--------G- 2675
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -G-------------------A--------C-----T--------A--G--A--G--------G--------------T--------------------T-----------C--------G--------A---A-------------T-----------A--------C- 2666
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 C-----T-----A--T-----A-----------A--T-----A-----T--A--------G-----T--TT-C--C--T--G--------------G--------A--C-------C-A-GC-------A---A----T--C--G-----------C--------G--C- 2662
CPZ.CM.98.CAM3 -G----T-----A--------A-----------A--T------T-A-----A-----------G-----------T--T-----C-------T------TC--ACC--A--C---C-G--GC--------T--A-A--T--C--G--T---------C-T-----G---- 2531
CPZ.CM.98.CAM5 -G----T--------------AG-------------T------T-A--R--A-----------G-----G-----C--T-----C--------------A-----T--A--C--------GC-------TC--A-A-----C-----T--------CC-T---------- 2822
CPZ.GA.88.GAB1 ------T--------C-----AG----------A--T-----TT-G-----A-----------G--T---T-T--C--------C--T-----------TC----A--C--C---G--A-G-----T-----TAC---T--C--G-----------CC-A-----G--G- 3181
CPZ.GA.88.GAB2 -G----T-----A--T-----T--A--G--C-----T-----T--A-----A-----------G-----------C--------C-----------GG-T-----C-----C---C-GA----C-----AT-G--A--T--C--------------C--A---------- 2513
CPZ.TZ.01.TAN1 -C-C--T---A-C----------AA----T------T--C---T-A--T--A--T-----G-----T--------T--T--G--C--T------------C----T-----C------G--C-C-----TG-G-AC--T--C-----T---------C-T--CA----T- 2764
CPZ.US.85.CPZUS -G-------------C-----A--------C-----T------T-A-----A-----------G-----------T-----G--C--T-----------TC----T---------------C-------TG-TA-A-----------T---------C-C--------G- 3180
H2A.DE.x.BEN AG--------AT-GA------A-AA------ATA--T--A--CT-G-----A--------G--------------T--T---TAC-CA----GGC--G-------A-----C------GC---C-----TG-CA--C--ATC--G------------A-C-TAA---CTA 3505
H2A.GW.x.ALI AG---------CAGA------A-AA------ATA--T--A--CT-A--G-----------G--------------T--T---CAC-CA----G-C-G-----------A--C-----GGC---C-AG--TG-CA--C--AT----------------A-C-TAA---CTA 3498
H2A.SN.x.ST A----------CTGA------A-AA-----CATA--T--A--CTCA--------------G--------------T--T--GTAC-CA----GGC-GG-------A--A--C------GC---C--G--T--CA--C--AT---G------------A-C-TGA---CCA 2950
H2B.CI.x.EHO AG----T----CAGA------A-AG-------TT-----A--C--A--------------G-----C--------T-----GTAC-C----G----GG-AC----C-----C------GCC--CAAT--TG-CAC---AATC--G-----------CA-TCTC--G-C-A 3476
H2B.GH.86.D205 AG---------CAGAG-----A-AG-----CATT--T--A--T--A-----A--G-----G--G--C-AGT----T-GT---TACTC-----G---GG-A-----T-----------GGCC--CAGC--TG-CA----AAT---G-----------CA-CCT-A---C-A 3478
H2G.CI.x.ABT96 AG---------CAGA------A-AA-----CATC-----G--C--A--G--A--------G--C--------T--C------CA--CA----GG--GG-AC----C--C--C------GCC---GAG--TR--A----YATC-----T--------CA-TCT---G-CCA 2832
H2U.FR.96.12034 C--T--T----CAGAG-----A-AA-----CATC-----G---T-G--T--A--C---------------A----T--T--GTA--CA----GG--CC-AC-G-----A--------GGC----GA---TGCT--C--AAT---G--T--------CA-TCT-A---CCA 2987
MAC.US.x.239 AG----T----CAGAG-----A-AAC----CATT--T--G--T--G--T-----------G--G--------C--C------TAC-CT----G-C-TG-GC----A--C--C--G--GGC---------TG-GACCT-AGTC--G--T--------CA-C-TAA---CTA 3422
Pol __S__V__N__N__A__E__P__G__K__R__Y__I__Y__K__V__L__P__Q__G__W__K__G__S__P__A__I__F__Q__Y__T__M__R__H__V__L__E__P__F__R__K__A__N__P__D__V__T__L__V__Q__Y__M__D__D__I__L__I__
MAC.US.x.251_1A11 AG----T----CAGAG-----A-AAC----CATT--T--G--T--G--T--A--------G--G--------C--C------TAC-CT----G-C-TG-GC----A--C--C--G--GGC---------TG-GACCT-AGTC--G--T--------CA-C-TAA---CTA 3421
MAC.US.x.251_BK28 AG----T----CAGAG-----A-AAC----CATT--T--G--T--G--T-----------G--G--------C--C------TAC-CT----G-C-TG-GC----A--C--C--G--GGC---------TG-GACCT-AGTC--G--T--------CA-C-TAA---CTA 3398
MAC.US.x.EMBL_3 AG----T----CAGAG-----A-AAC----CATT--T--G--T--G--T-----------G--G--------C--C------TAC-CT----G-C-TG-GC----A--C--C--G--GGC---------TG-GACCT-AGTC--G--T--------CA-C-TAA---CTA 2896
SMM.SL.92.SL92B AG-G-----CC-AGA------A-AG--G---ATT-----G--C--G-----A--------G-----T--T-----T-----GGCA-C-----GGC-GG-A-----A--C--C------GCT--C-----TG-GC--C--GTC--G--T-----------ACTAA-T--CA 2853
SMM.US.x.H9 GG---------CAGA------A-AA-----CATC--T--G--AT-A--T--A--G-----------------T--T--T--RCA--CTR---G---TG-A-----A------------GC---------TG-GACCC-GATC--------------CA-C-TAA---CTA 2895
SMM.US.x.PGM53 AG---------CAGA------A-AA-----CATC--T--G--AT-A--T--A--G--------G--------T--T--T--GCA--CT----G---TG------GA-----C------GC---------TG-GACCC-GATC--------------CA-CCTAA---CTA 3339
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AG----T----CAGA------A-AA-----CATC--T--G--AT-A--T--A--G-----G--G--------T--T--T--GTA--CT----G---TG-A-----A-----C------GC---------TG-GACCC-GATC--------------CA-C-TAA---CTA 3425
STM.US.x.STM AG---------CAGA------A-AA-----CATC-----G--T--G--------------G--------------T--T---TA--CA----G---T--A--------A--C--G-G-GCC--C-----TG--AC-C-GATC---------------A-C-TGA---CCA 3069
SAB.SN.x.SAB1C AG-C--T---AG-GAG-----C--A-----------T--G-----C--------G--------C-----CA----T--T--G-CA-CAGCC-AC-----TC-GC--GAA-----GC--A-G--C-----TG---A---A------------------A---TAA---CCA 3518
TAN.UG.x.TAN1 AG----T----TAGGG--T--A-----G-----A-T----TGT--A--T--A-----------------CA-C-----T--GCAC-CAGCACAGCG-G--C--A-AGAAA-AG-----A-GGT--A---TT---AA--AAT---G-----------CA---GGA------ 3322
VER.DE.x.AGM3 AG----T---C-AGGG-----T-C-----------T---CTGT--------A--------G-----C---A-T--T--T--G-AC-CAGCAG-TTCC--TC----AGAAA-A-A---GG-GTTAAA-CC-C--ACC--TGTG--------------CC-A-GG-----G- 2845
VER.KE.x.9063 AG----T---C-AGG------TG----G-----A-T----TGC--------A--C--------G--T---A-T--T--T--G-A--CAGCAG-------T------AAAA-A-A-G-GG--TTAAA-CCAT-GACA--AGTG--G----------------GG-----G- 3350
VER.KE.x.AGM155 GG-----------GG------C--A--------A-TT---TGC--A--G-----C-----G-----C--GA----T-------AC-CAGCAT-------TC----AGAAA-A-AG---G--TTAAA-C-GC-GACG--TGTC--G-----------CC-C-GG------- 3342
VER.KE.x.TYO1 AG-G--T---C--GG---C--------G-----A-T---CTGT--C--G--A--G-----------T--TA----C-------A--CAGCAG--TCC--T--G---GAGA-A-A--G-A-CTTG----CAC--ACC--TGTA-----------------A-GG-----T- 3347
COL.CM.x.CGU1 AG-G------TT-G---------C-------GT------A-----A--G-----T--------G--T---A----C------G-A-CAG-AG---G----C----A--G--C--G--GAG-GGA-A-TTG...CAA--AGC---G--------------A---C------ 2892
GRV.ET.x.GRI_677 AG----T---ACAGGG--------A--G-------T----TGT--G--T-----------------T--TA----T-----G-A--CGGCAG----C--T------GAGA-C-A--GG--C-C---T-GGT---AA--TGTC-----------C-------GGT-G-CG- 3293
MND_2.CM.98.CM16 GG-G--T---C--GGC-----A--C--G--C-----T-----C--A--------------G--C--C-----C--T-----GGCA-CAGCAGAT---------C----C--C---G-GAG-C-------TG----G-----------T---------C-C-T---T--GA 3121
DRL.x.x.FAO GG-G--T---C--GGC-----A--C--G--------T-----C--C-----------------C-----T-----C------GC--CAGCTGAC--G------C----A--C---G-GA----------TG-GA----A-----G------------C---T-------A 2687
RCM.GA.x.GAB1 AG----T---C-AGG------AG-G--G-----A--T--------G--T-----------G-----T--C--C--C--T--GGCATCAGCC-AT--G------C----A-----GG--G-G--------TG-CA-C--T--C--G------------C-C-T------C- 2599
RCM.NG.x.NG411 ---T--T---C-AGG---T--C-----------A--T------T-G--C-----------G-----T-----T-----T----CA-CAGCT-AC-----T-----A--A-----G---G-G--------TG----C--------G--T-------------T------G- 2614
MND_1.GA.x.MNDGB1 AG-T--T---C-AG-------A-AA-----CAT---T-----T-----T--A--G-----G---AGT---TGT--C--T---G-G-CAG-AG--TC-C-GC-G---GTA--------GA-CC-----ACAG--CAGT-A----------------------T------G- 2807
MND_2.GA.x.M14 GG----T---C-AGGC-----A--C--G--C-----T-----T--------------------C--T--G--------T---GCA-CGGCAGAC-----TC--A-AA-A--C-A-G-GG--T-C-----AG--T-A--T------------------C---T---G---A 3048
MND_2.x.x.5440 GG-G-----CC--GGC-----A--C-----C-----T-----C--A-----------------C--T--------T-----GGCA-CAGCAGAC-----TC--A--G------AGG--A-GC-------AG-CT-A--------G--T--------C----T---G--GA 2681
MNE.US.x.MNE027 AG----T----CAGA------A-AAC----CATT--T--G--C--G--T-----G-----G--G--------C--C------CAC-CT----G---TG-GC-G--A--C--C--G--GGC---------TG-GACCC-AGTC--G--T--------CA-C-TA----CTA 2890
LST.CD.88.447 ---T--T--CC--GA--------GA-----------T-----A--A--C--A--------G--GAGT---TGC--T--T---GC--CAG-AG--GG-C--C--TCAGAA---------TT---C--T------A-CT-G--------------------A-TCA------ 2388
LST.CD.88.485 ---T--T--CC--GA--------GA-----------T-----A--A--C--A--------G--GAGT---TGC--T--T---GC--CAG-AG--GG-C--C--TCAGAA---------TT---C--T------A-CC-G--------------------ACTCA----G- 2388
LST.CD.88.524 AC--------C--GA------A-AA-----------T------T-G-----A--------G--GAGT--TTGT--T--T---GAA-CAG-T-GTGG-C--C-T-CAGAG--C--G---TT-------------C-CC----C--G----------------TCA----T- 2385
LST.KE.x.lho7 -C-C--T---C-AGAG-----A-AA--------------------G-----A--G-----G--GAGC--TTGT-----T--GG-A-CAG-AG--GG-C-TC-CTCAGAG-----G---TT------------GA-C--T--C-----T-----------A-TCA------ 3472
GSN.CM.99.CN166 AG----T---C--G-C----CTGAA--G-------T---A--CT-A--G-----T-------CG--G---A-C--C--T----AC-TTG-AG-TTCCT-GC--CGA-AGA-----G-T--GG-G-----TG-G--AT-AATA--G--------------ACTGA------ 2848
GSN.CM.99.CN71 AG--------C----C----CTGAG--G-------T---A--TT-A--T-----T-----G-CG--T---A-C--T--T--GGCC-CTG-AG-TTCCT-G---T-T-AGA-----G-C--GG-G-----TG-G--A--AATA--G-----------C----TGA------ 2830
MON.CM.99.L1 -T---------CTGA---T-CT-AA--G-------T---G--C--C--G-----C--------G--C---A-TG-G--T---CA--CAGC-G--G-GC-ACC-C--GAGA-C--G---A--T-C-----GG--AC-T-AATA--G-----------CC-ACTGA------ 2826
MON.NG.x.NG1 AG----T----CAGA-----CCG-G----------T--GA---T-G--C-----R-----------C---A-------T--GTACTCAGCAT--G-GC-GC-RA-AGRAA-C--G-G-A--T-------GG-CACCC--ATC--G------------C-ACTCA----T- 1419
MUS_1.CM.01.1085 GG-------CTT-GG-----CA-GA--------A-T---A-----A--------C--------G--T--TA-C--C-----GTTC-CAGCAG-C---C-------AGAGA---AG---GC---C-----TG-CAC-C--ATC--------------CC-CCTGA------ 2810
MUS_1.CM.01.CM1239 GG----T--CC--GG-----CA-GA--G-------T---A-----G--------G-----------C--CA-C--C------TAC-CGGCAG-----T-A---C--GAAA-C--GG--GC---------T--CACCC--ATC--G------------C-C-TAA------ 2800
MUS_2.CM.01.CM1246 AG-G-----CAT-GG-----CT-AA----TC--A-TT--G---T-G--------G-----G--------CA-C--T--T---GCC-CA-CAG-C--GC-TC------AAG----G--GG-C----AG---GCCT-A--AGTC--------------CC--CT-A----G- 2908
MUS_2.CM.01.CM2500 -G----T--CCTAGGG--C-C--AG--G-----A-T---G--C--G--C--A--G-----G--G--C--CA----T--T---GCA-CA-CTG-----T-A-------AAA-C--G---G------AG--TGC-T-A--AGTA-----T--------CC-ACTCA----G- 2867
DEN.CD.x.CD1 C--T--------AGG------ACAA--G--CATT-T---A--CT-A-----A------GT------G--TA-C--T--T--GGCC-CAGCAGAT-----GC-TAGC-AA-----G--GGCCC----T--TG-GA--T-AATC--G--T---------C-C-TG----C-- 3007
DEB.CM.99.CM40 -G-C--T---ATACA------AGAA------G---T--GA--A--G--T----------GC-CT--------C--T--T---GCCTCAG-AGGG-G-CAG---C--ATC-----GG--A-G--------GC--A-A--AGTC--G--T-----------ACTA-----G- 2929
DEB.CM.99.CM5 GG-G------ACACA------AGAG------G---T--GA--A--A--T--A--C----GT-C---------C--------GGCA-CAG--GGC-GGCAGC-GA-A-T-----AGG--A--T-C------T--A----AGTC-----T--------CC-A-TG------- 2923
TAL.CM.00.266 -C-G--------T-GG-----A-GA--------A-T---G-----A--C--A--------G--T--G--CA-C--C------CA--C-TC-GATC--T-A--GAG-AAA--C--GG-CA-GT-C--TC-GG---CAC---T---------------CC-A-TG------A 3089
TAL.CM.01.8023 -C-G--T-----C-G--------GGC-G--C----T---G--A--C--C--A--G--------------CA-C-----T---TAC-CTTCAGATC-GC-G---AG-AAG-----GG--A--T-C---C-GG---CGC---TC--G-----------CC-ACTAA-----A 2587
SUN.GA.98.L14 AG----T---C--G-------A-AA------GT---T-----C--A--------C---------AGT--TTGC--C--T--GG-A-CGG-AG-G-GCC--------AAA-------G---GT-------AG-TCAAT-G--C-----------------ACTCA------ 3477
SYK.KE.x.KE51 ----------TCTT-T-----AGAG-----C----T---G---T-G-----A--------G-----G--CA-T--C--T--GGCA-CAG-A-ATC-G--AC-CC-A---A-A--GG--A-G---T----T---A-A--AGTA--G-----------CC-T-TG-----G- 2972
SYK.KE.x.SYK173 C-----T----CCT-C--G--AGAA--------A-TT-CA---T-A--------------------T--CA-T--C--------C-CA--A-ATC-G--AC--C----A--------GA-GT--T----TC-CAC-C-AATA--G-----------C--A-TGA-T--CA 3314
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H1B.FR.83.HXB2 CTGACTTAGAAATAGGGCAGCATAGAACAAAAATAGAGGAGCTGAGACAACATCTGTTGAGGTGGGGACTTACCACACCAGACAAAAAACATCAGAAAGAACCTCCATTCCTTTGGATGGGTTATGAACTCCATCCTGATAAATGGACAGTACAGCCTATAGTGCTGCCA 3290
Pol S__D__L__E__I__G__Q__H__R__T__K__I__E__E__L__R__Q__H__L__L__R__W__G__L__T__T__P__D__K__K__H__Q__K__E__P__P__F__L__W__M__G__Y__E__L__H__P__D__K__W__T__V__Q__P__I__V__L__P_
H101_AE.TH.90.CM240 ----T-----------------C--------------------A---GCT-----A-----C------T----T--------------G--------G-----------------------A-----------------C-G---------C----------AA------ 2864
H102_AG.NG.x.IBNG ----T---------------------G--------------T-----GG------AC---AA------T-------------------G--------------------T-----------------------------------------C------G---AA--A--- 2815
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------G------------------G----------A------G--------C-----------T-------------------------------------------------------------------------------T---------------T----- 2516
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------------A------G----------A-----A---G-G-----A-----A------T-C--------------------------------C-----T-----------G-----------------C-----------G---------CAA-C-G-- 2656
H1A1.UG.85.U455 ----T--------------A------G-------------AT-A---GCT-----A-----C------T-C-TT--C-----------G--------------------T-----------G--------T--------C-----------T---------CA------- 2736
H1B.US.90.WEAU160 --------------------------------------------------------------------T-------------------------A-----C------------------------------------------------------------AA------- 3289
H1C.ET.86.ETH2220 -------------------A------G-CCC------A---T-A---G-------A--A-A-------T----------------G-----------------------T-----------G--------T--------C---------------------CA------- 2682
H1D.CD.84.84ZR085 ----T-----------A---------G-----------A-AT-A---G-------------------G-----------------------------------------T--------------------------------G------------T-----ACA------ 2812
H1F1.BE.93.VI850 -----------------------------------------T-A---G-------AC----A------T----T-----------------------------------------------GC----------------------------G---------CAAT----- 2627
H1G.SE.93.SE6165 --------------------------G--------------T-A---G-------A----AA-----GT-------------T--------------------------------------A-----G-----------C--------G-----A------CA------- 2687
H1H.CF.90.056 -------------------A------G--------------T-A---GCT---T------AA------T----------------------------------C-----T-----------A-----------------C---------------A--G--AAA------ 2637
H1J.SE.93.SE7887 -------G-------AA----------G-------A----------GG-------A----A-------T-------------T--------------------------T-----------A-----G--T--------C-----------C--A------CAA------ 2604
H1K.CM.96.MP535 -------------------A-C------------------A--A---G-------A----AA------T-------------------G--------------C-----T-----------A-----------------C-----------G---------CAA------ 2486
H1N.CM.95.YBF30 -----------C---CA--A------GAGGC-G----A--C--T---G-T-----T----A------CT----G--C--T-----------------G-----C--G-----C--------A--------------A--C-----------C-----A---AA-T-A--- 2884
H1O.BE.87.ANT70 -A--T---CCCC-GACAG-A-------A--GG--T--ATT---T---G----C--A-ATCA-------T-C--T--C--T--------G-----A--G--------C--T--A--------G-----G--------A--C---------------T-C--CCAAT----T 3345
H1O.CM.91.MVP5180 -A--T---CC-T-G-CAG-A-------AG-GGG-C--ATT---T--GG-----T-A-ATCA-------T----T--C--T--T-----G--------G--------C--TT-A--------A-----G-----C--A--C--G--------------C--CCAAT----T 3320
CPZ.CD.90.ANT ----TA-G-----TACTGCA------GA--TG-----AA----T---------T-ACA-GTC--------AGAG--T--T--------G--------------------T-AA--------A-----GT-A-----A--C--------T------AAA---AA---A--- 2729
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----TC-T--C--TACC--A--C---CAG--GG----A---T-A--G------T--C-TCAC-----GT----A--C-----T-----G-----A--------A--C---T-A--------G-----G--T--C--A--------------G-----A---AA---A--- 2870
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----TC--------ACA--A------GAGGC-G-G--AAGA--T--GAGT-----T----CT------T----A--C--T--------G--------------A-----TT-G--------A--------------A--------------C---A-A---CAAT-A--- 2862
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -A--T--GA------A---A--C--G-AC--GG----A---------GCT--CT--C-A-A------GT-------C--T-----------------G-----A-----T--C--------A--------------A--C-----------------C---CA-T-A--- 2845
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------A------A--TA------GA----G-G--A--AT----GGCT--C--A----AA-----TT-C-----T--T--------G-----A--G--G--A-----T--C--------A-----------C--A--C-----------T---------CA-T-A--- 2836
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -A--T---CCT----A-G-A-------AG-G-G----A-----C---GC---------A-AA------T----A-----------G--G--------------C-----T--C--------A-----GT-A-----A-----G--------C----AA---AAAT----- 2832
CPZ.CM.98.CAM3 ----T--G---C--A-AG-A------GA---GG-----CTA--C-----G-----AC-T-CT-----GT----T--C--T--T-----G--------G--G--A--T--TT-G--------C-----G--------------G--------G-----A---CA-T-A--- 2701
CPZ.CM.98.CAM5 -----C-G--G-----AA-A------GA---GG----ATTA--C------------C-T-CT-----TT----T--C--T--------G-----A--G-----A--C--TT-G--------A-----G--------A--C-----------G-----A---CAAT-A--- 2992
CPZ.GA.88.GAB1 ----TC-T-----T-AT--A-------A---GG-G--A--A--A---------T--C-T-AA-----GT-C--A--C-----------------A--G--G--A--C--TT-A--------A-----G-----C--A--C-----------C--------TCAAT-A--- 3351
CPZ.GA.88.GAB2 -A--T---TCTT-G-AAG-A--C--G-A--G-G----AC-A--C---G-----T-AC-C--A-----TT-------C--T-----G--G--C--A--G--------T--T--C--------G-----G--T-----A--C-----------G-----A---CA------T 2683
CPZ.TZ.01.TAN1 -A--TC-TA-TGA--A-G-A-----G-A-CTG---A--A----------G--------A-CA------T-AGAG--C--T--------GT-----G--A-----------A-G--------C-----G--A-----AA-------------T--AAA---CACAT-A--- 2934
CPZ.US.85.CPZUS -A--TC--A-CT---AAA-------GGA---GG----ACT---C------T--T--C-T-CT------T-C--T--C--T--T--G--G------G-G-----A------T-A--------C--------------A-----G--------G-----C---CA-T-A--- 3350
H2A.DE.x.BEN G----AGGAC-GGTTTAG-----GAC-A-GTGG-CCT-C----A-A-G---T---AAATG-CCTA--GT--T-T--T-----TG-G--GTTC--A-----C--------T-AA--------C-G------ATGG--AAC--------AGC-G---AAAC--CAA-----C 3675
H2A.GW.x.ALI G----AGGAC-GATTTAG-A---GAC-AGGTGG-CCT-C--T-A-AGG---TC--AAATG-CCTA---T--T----C-----TG-G--GTTC--A-----C-------A-AAA--------C----G---GTGG--AAC--------AGC-G--AAAA---CAAT----C 3668
H2A.SN.x.ST GC---AGGAC-GATTTAG-A---GAC-G-GTGG-TCT-C----A-AGG---T---AAATG-CCT----T--T----C-----TG-G--GTTC--A-----C-------A--AA--------C--------GTGG--AAC--------AGC-G--AAGA---CAAT----C 3120
H2B.CI.x.EHO G----AGGAGCGATCT-G-----GAC-GGGT-G-GTCTC-A--A-A-G-G-TAT-AAAT-ACAT----T-CT-T--T-----AG----GTTC--A-----C---------AAA--------G-----G---TGG--AA-G-------A-C-G--AAAA---CA---A--- 3646
H2B.GH.86.D205 G----AG-AGTGATCT-G----CGAC-GGGT-G-GTCCC-A--A-A-G-GTTAT-AAATGACAT----T-CT-T--C-----AG----GTTC--A-----C-----G---AAA--------------G---TGG--AA-A--G----A-C-G--AAAA---CAA------ 3648
H2G.CI.x.ABT96 G----AG-ACTGATTTAG-A---GATCA-GT-G-TTT-C----A-AGG---TCT-AAAT-AAACR--GT-CT-T--C--T--TG----GTTC--A-----C-------AT-AA--------A------T-RTGG--AA-A--G----A-C----AAAG--TAAC-----M 3002
H2U.FR.96.12034 G---TAG-A-TGATTTAG-----GATCAGTT-G-TTCAC----C-AGG-G-TA---AAT-A-ACA---T---G---C------G-----TT---------C--A---CA-AAA--------C--------ATGG---A-A--G----A-T-G---AAA--T-A---C--- 3157
MAC.US.x.239 G----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC--TCA-AGG---TCT--AAT--CATA--GT--T-T--C-----AG-G---TTC--A-----T--C-----T-AA--------G--C---T-GTGG--AACA-------AGT-G--AAAG----A-T----- 3592
Pol A__S__D__R__T__D__L__E__H__D__R__V__V__L__Q__S__K__E__L__L__N__S__I__G__F__S__T__P__E__E__K__F__Q__K__D__P__P__F__Q__W__M__G__Y__E__L__W__P__T__K__W__K__L__Q__K__I__E__L_
MAC.US.x.251_1A11 G----AGGAC--ACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC--T-A-AGG---TCT-AAAT--CATA--GT--T-T--C-----AG-G---TTC--A-----T--C-----T-AA--------G--C---T-GTGG--AACA-------AGT-G--AAAG----A-T----- 3591
MAC.US.x.251_BK28 G----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC----A-AGG---TCT-AAAT--CATA--GT-CT-T--C-----AG-G---TTC--A-----T--C-----T-AA--------G--C---T-GTGG--GACA-------AGT-G--AAAG----A-T----- 3568
MAC.US.x.EMBL_3 G----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC----A-AGG---TCT-AAAT--CATA--GT-CT-T--C-----AG-G---TTC--A-----T--C-----T-AA--------G--C---T-GTGG--GACA-------AGT-G--AAAG----A-T----- 3066
SMM.SL.92.SL92B G-A--AG--GCC--ACAG-----GAC-A--TGG--ACAC--T-A---G-CATG--CAAC-ATCT---GT-C-GT--C-----AG-C--GTT---A--GA-T--A-----A-AG--------A---TTGT-AT-C--CA-G--G----A-T-----AAA----AA--C--T 3023
SMM.US.x.H9 G---TAG-AC-GATTTAG-A---GAC-GGGT-G-TTTAC-AT-A-AGG---T----AAC--TATA---T--T----C-----AG-G--GTTC--A-----T--C-------AG--------A------T-GTGG--CACC-------A-C-G--AAAA----A-T----G 3065
SMM.US.x.PGM53 G----AG-AC-GATTTAG-----GAC-GGGT-G-TTTAC--T-A-AGG---T----AAC--CATA---T--T----C-----AG-G--GTTC--------T--C-------AG--------A------T-GTGG--AACC-------A-C-G---AAA----A-T----- 3509
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 G---TAG-AC-GATTTAG-----GAC-GGGT-G-TTTAC--T-A-AGG---T----AACG-CATA---T-CT----C-----AG-G--GTTC--------T--C-------AG--------A------T-GTGG--AACC-------A-C-G---AAA----A-T----- 3595
STM.US.x.STM G----AG-AC-GATCTAG-----GAC-GGGT-G-TTTAC--T---AGG---TC--AAAT-AT-TA---T--T----C--T--AG-G---TT------G--T--------T-AA--------A-----GT-ATGG--AACA--G----A-C-G--AAAA----AAT-A--T 3239
SAB.SN.x.SAB1C G---TAGGCC--AG-CAG-A---CT-GT--TGG--C--C--T-A---G-CT----AGAA-CT-----GT---AA--C--T--A--G--GTT---A--G--T--A----A---C--------G------T-GT----AA-G------CA-C-G---GAG--CACC--A--- 3688
TAN.UG.x.TAN1 -A--T--GCC-GAGAAAG-A---GATGA---GG----A---G-A---A-G-T----C-ATTAA-A--CT-CGAG--G-----T--G--GGTG------AG--------ATGA---------A--CA-GT-GT-C---TC-C-C----GTC-CA-CAAA----A-A-A--- 3492
VER.DE.x.AGM3 --C-GGA---TGA-TACAC----GATCGGTTGG----AC-A--A---ATGA-AT-AAGTGCC------T-AGAA-----------G---GTA------A----A--T-ATGAG--------A--CA--T-GTGG--AC-C--G---CAGA--AGCAGC----AAT-AGA- 3015
VER.KE.x.9063 --C-AGA---TGA-TACACC---GAC-AGTT-G----AC----T---GTCA-G--AAAA-CA------T-AGAA--C-----------GGTG--A--GA-G--A----ATGAA--------A--CA--T-ATGG--AC-A------CA-C--A-TAG----AACT-AGA- 3520
VER.KE.x.AGM155 -AC-AGA---GGGTCCAA-----GATCAGCT-G--C-AACA--T--GA-TAGAT--CAAGAA------T-AGAA--------G-----GGTG--A-G---------C--TGAG--------A---A--T-ATGG---C---------AGT----AAG-----AAT-AGAG 3512
VER.KE.x.TYO1 --C-AGA-A-TGA-CACACC---GAC-A-TT-G----AC--T-A---AC-A-AT-ACAAGCC-----CT-AGAA--C-----A--G--GGTG--A--------A--T-ATGAG--------A--CA----TTGG---C-C------GA-C--AGCAGA---CAA---GAG 3517
COL.CM.x.CGU1 -A--TC-GCCTT---A-G---------GGGC-G--C-------C---G-TGCA--C---TAC-AT--GT-AGAG--------A--G---T-C---GC---T-------A-AAG--------C------T-A------A-GC------A-T----AAAGG-CAAAA-T--- 3062
GRV.ET.x.GRI_677 -A---CAT--TGAGACTAGA----ATCA-C-GG----CATAG-A---A-GATG---C-AGAAAAA--T--AGAA--C--------G---GTC--A-G------G----GGGAA--------G---A--T-G-----GA----------CA-TA-CAAA----AAT-A--C 3463
MND_2.CM.98.CM16 G---TAG--TTGCCCCAG-A--C--C-G--TG--TC-A---T-A---G-C--C--C---TTT-----G--CGAG--C--------G--GTT---A--G-----A--C--TGAG--------A--CAT---G--C---A-G-----------G---AAAG--CA---T--- 3291
DRL.x.x.FAO G---TAG-CC--A-CATTTA---GAGCAG-TG--TA-A--AT-A---AC----T-AAA-TTC-----G--CGAG--C--G---------TT----G-CA-T-----T-ATGAA--------G--CC-G--G-----AA-G--G--------G--AGAA--TCGCT----T 2857
RCM.GA.x.GAB1 -A--TAG-AC--AGTT-G-A---GAC-A--TG--CA-AC-AT-A---G-T-----AC--TTC-----CT--GAG--C------------TT----G-TA---------ATT-G--------G-----G--G--C--AA-A-GT------------GAG--CAA-T-A--- 2769
RCM.NG.x.NG411 -A--TAGGAC-GC-CATG-A-----TCAG-TG--CA-AAG---C---G-G------C---CC-----TT--GAG--T-----T--G---TT----G-CA-G-----C--TGAA--------C----TG--------A--C--------------AGAG--CAA-T-A-T- 2784
MND_1.GA.x.MNDGB1 -A----ATAC-GC--AAG-----GAG-A-GCT----TA--AT-A--GGCTTTAT-AA---CA---AACT-AGAA-----T--A--G---T----------------C--T-A---------G-----GT-A--C--A-----G----AGA--G-AAAGG-TCAA--A--- 2977
MND_2.GA.x.M14 G---TC-GAGTGCGTCAG----C-AC-A--TGG--A-TAG-T----GG-----T-AAG-TTC-----G--CGAG--C-----------GTTC--A-----------T--TGAG--------G----TG--G--C--AC-G-----------C--AAAG---CA------- 3218
MND_2.x.x.5440 G---TC--AGTGCCTCTG-A--C--T-A--TG----TA--AT-A--GG-----T--CA-TTC-----G--CGAG--C-----------GTTC--A--G--------C--TGAA--------A----TG--G--C--AA-G-----------T---AAA---CA---A--- 2851
MNE.US.x.MNE027 G----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC--T-A-AGG---TCT-AAAT--CATA--GT--T-T--C-----AG-G--GTTC--A-----T--C-----T-AA--------G------T-ATGG--AACA-------AGT-G--AAAG----A-T----- 3060
LST.CD.88.447 -A--TAGG--C-AGAAAGG----GATCAGGC-G--A-A--AT-----G-T-TCT-AG---CA---AATT-A-AA--------G--G---TT---AGC---------C-AT-A---------G----T---T-----A----GG---GA-A--G--AAA-CTAAA------ 2558
LST.CD.88.485 -A--TAGG--C-AGAAAGG----GATCAGGC-G--A-A--AT-A---G-G-TCT-AA---CA---AATT-AGAA--------A--G---TT---AGC---G-----C-AT-A---------G----T---T-----A----GG---GA-A--G--AAAG-TAAA------ 2558
LST.CD.88.524 -A---AGG--G-A--AAGGA-----TCAGGC-G--A-A--AT-A---G---T-T-AA-A-CT---AACT-AGAA--T-----G--G---TT---AG-CA----A--C-A--A---------G----TC--G--C--A----G----GA-A--G--AGAG--AAA------ 2555
LST.KE.x.lho7 -A--TAG---G-G-AAAGGA---GATCAGGC-G--A-A--A--C---G---T---TA---CA---AACT-AGAG--------A--G--GTTC--AGC---G--A--C-AT-A--------------T---G----------GG---GA-A--G-AAAG--TAAAT-A--- 3642
GSN.CM.99.CN166 -A--TAGGA--C-G--AG-A--C--GCA-GT-G-GC-CA-AA-A---A-TTTA--AACATCC-ATAACA-CCAA--C--C--GGCC-----C--ACC---TTA---GG--AAG---C-C--G-----GT-G------A-GGG-----GGC-C-----GG-G-AA--C--- 3018
GSN.CM.99.CN71 -A--TAGGA--T-G-CAG-------GCA-GT-G-GC-CA-AA-A---A-TTTGT--AC-TCC-ATAACA-CCAG--C--C--GGCC-----C--AC----TTA----G--AGA---C-C--G-----GT-G--C---A-GGG-----GGC-C--A--AG-G-A---C--- 3000
MON.CM.99.L1 -AA-TCACTCTC-GCCAG-A--C--G-A--T-G---G--TCA-A---GCGACC--AC-A---AAA--GA--CAA-----CCCAG-G---TT----G-T--CTAC--GG-G-AA---T-A--G-----G--A--C--ATCCC-T----A-A-TGCCAAA----A---A--- 2996
MON.NG.x.NG1 -A---CATTCCC--CCTG-A--C--G-AG-T-G--ACA-CCA-T---ACG-TR--A-CAGAAAA---GA--CAA------ATAG-G---T-----G-CA-GTAC-----G-AG---T----G-----------C--CACCC-T--------C--AAAG----AA------ 1589
MUS_1.CM.01.1085 -CA--AG----T--TCAAGC--C--G-A-GT-G---CAC--A-T---A-CATG--C--A-A-CTT--GA--CAA--C--TC-AG-----TT----G----CTAC---G---AA---T-A--G-----G--A--C--CCGGGGC----A-A-------CG---CAT----- 2980
MUS_1.CM.01.CM1239 -CA--AG---G---TC-GGA-----G-G-GT-G---CAC--A-T--GA-CATG--C----AACT---GA-ACAA--C--G--AG-T--GT-C--------CTAC---G---AG---C-A--G-----GT-A--C--CAGAGGG----A-A-------AG--ACA--C--- 2970
MUS_2.CM.01.CM1246 -A---AG---------AG-A-------GGCT-G-GA-AA--A-C---G-T-TC--C-CA--TAA---GA-ACAG--C-----AG-C-----C---CC---CTAC--GG-AGAA---C-A--G--C--GT-A-----GA-AGG-----G-A-CA-A--AG-G-A------- 3078
MUS_2.CM.01.CM2500 -A---AG----------G-A-----G-GGCTGG-CA-AAGAG-T---G-C-TC--AACA--CAAA--GA-ACAA--C-----AG----G------C----CTAC---G-AGAG---C-A--G-----GT-A--C--A-GGGGT----G-A-C-G---AG---AA--A--G 3037
DEN.CD.x.CD1 -A--TAG-TCCC---AA-----C--G-A--TGG-TA----A--A---G-CTTCT--GCAGTA-----CT--GAG--C--T--TGCC---TT---AG--AC---A--CA-A-AA--------G------T-A--C--CA-AC-C---CA-A-----AAA----AC------ 3177
DEB.CM.99.CM40 -A--T---AGG-A--AT--A--CCT--AG--GG---CAC-AT-A-----GTTC--CC-AGA-A-----T-G-GG------CCTG-G--GT-----G----C--A--C--T-AC--------G-----GT-A--C---A-A------CGGT-GAT---AG-TACC--A--- 3099
DEB.CM.99.CM5 -AA-T-----T-AG-TCTCA---TT-GA-C-GG--A-AC----T--GA--TT---CC-AGAAAA---GT-A-GG-----CCCGG-G---T-C---G-G--T--C----A--A---------G-----GT-A-----AA-G------CACT-GTT---A----A---A--- 3093
TAL.CM.00.266 GCA-TGAGAGCT-G-A-G-A-------GG-T-G---GA--A--A---GCT-TCT-AAAC-A-GTA--GA-CCAG--C-----GGCT---T-C--AG-CA----G--CA-TAAA---C-A--G------T-GT----A-----G----A------------T-AAT----- 3259
TAL.CM.01.8023 G---TGA-AGCT---AA--------G-G--T-G-G-GA-----T---GCC-TC--TAAC-A-GTA--GA-CCAG-----G--GGCC---TTC---G-CA-G-----TA-TAAG---C-T--G--C--G--GT-C--A--G-------A------AAA-----A---A--- 2757
SUN.GA.98.L14 ----T-AT--G-A-AA-A-----GA-GA--T-G-GA-AC-AT----G--G-TA--CA--GAA---AATT-AGAA--------G------T-----GG---G--A--C-ATAAG--------G--CAT-T-A--C--A--C-G----GAGA--G--AAG---AAAT-A--C 3647
SYK.KE.x.KE51 --A--AG-TC-GA-AA-G-A---G-TCA--TTG--AGT--AA-TGT-A--AG---A--AGCAGTA---T-CT-T-TT---CCAG-----TGG---G-CA--TTC--C--G-AA---T-A--G--CACG--A--C--------G----GTC----AAAGG-TCAA--A--- 3142
SYK.KE.x.SYK173 ----TAG-TC-GAGAA-GCA---CAGGAG-T-G--C-AC-AA-AGTGAC-GCA--A--A-AAGT----T---AGGTC---A-AG-----TGG---G-CC--TA----A-G-AG---T-A-----CACT--T-----A--C--G---CAGT-G---AAA----AA--C--T 3484
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H1B.FR.83.HXB2 GAAAAAGACAGC......TGGACTGTCAATGACATACAGAAGTTAGTGGGGAAATTGAATTGGGCAAGTCAGATTTACCCAGGGATTAAAGTAAGGCAATTATGTAAACTCCTTAGAGGAACCAAAGCACTAACAGAAGTAATACCACTAACAGAAGAAGCAGAGCTAGA 3454
Pol _E__K__D__S__.__.__W__T__V__N__D__I__Q__K__L__V__G__K__L__N__W__A__S__Q__I__Y__P__G__I__K__V__R__Q__L__C__K__L__L__R__G__T__K__A__L__T__E__V__I__P__L__T__E__E__A__E__L__E
H101_AE.TH.90.CM240 ------------......--------------T--------A--------A---C-A--------------A-----TG----------G----A----C-G-----------C--G---G-T--------------CA--G-------G--T-----------AT---- 3028
H102_AG.NG.x.IBNG ------------......--------------T--------A--------A---C-A--------------------TG----A------A---A----C-G----G------C--G---G----------------TA--G--G----G--T--G--------AT---- 2979
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------......------------------------C-------A--------------------------TG-------------------------------------G---G---------------------------------C--------------- 2680
H104_cpx.CY.94.CY032 -----G--T---......-----------C--T--C--------------A---C-A--------------------T----------------A---------------T-----G---G-T-----C--------CA--G----------TAC---G------T---- 2820
H1A1.UG.85.U455 ------------......--------------T--------A-----A--A---C-A--------------------TG---------------A----C-G--------T--C--G---G----------------TA--G--A-C--G--T-----------AT---- 2900
H1B.US.90.WEAU160 --------A--T......--------------------------------A---------------------------G---------------A----C----------------G--G------------------A--------A---------------------- 3453
H1C.ET.86.ETH2220 -----G--T---......--------------T-----A-----------A-----A--C---------------------------------------C-G--------------G---G----------------CA--G--A-------T-----------AT---- 2846
H1D.CD.84.84ZR085 --G-----A---......--------------T-----------------A-----A-----------C--------T-----A----------A---------------------G--------G-----------G--------------------------AT---- 2976
H1F1.BE.93.VI850 A-C--G------......-----------------------------A--A---C-A--------------------T-------------------C------------------G---G----G-----------CA--G-G-----G--T-C---G------T---- 2791
H1G.SE.93.SE6165 --C--G--A---......--------------T-----A-----------A---C-A--------------------T----------------C---C-----------------G--GG----------------CA--G--T----G----C---------AA-G-- 2851
H1H.CF.90.056 ------------......--------------T-----------------A---C-A--------------------T---AAT----------A----C----------------G--GG--------T-------CA----------G---A----G-----AT-G-- 2801
H1J.SE.93.SE7887 --------AGA-......--------------T-----A-----------A---C-A--------------------T-----A----------A----C---------------A---GG-T--------------CA--G-----T-G--TAG---------AT-G-- 2768
H1K.CM.96.MP535 --C--G--T---......--------------T-----------------A-----A--------------A--A--T----------------AA-----G--------------G---GT---------------CA--G-----T----T-C----------T---- 2650
H1N.CM.95.YBF30 -----G--TGTA......--------------T--------A-----A--A--G--A-----------------C--T-----A--C-G-----AA--GC-C------T-AA-C--------------TT-G---------G-CAACT-T--------------AT---- 3048
H1O.BE.87.ANT70 A-C--G--TGTG......-----A--A-----T-----A--AC--A-A--A--GC-A--------------A--C--T-A---A----G---G--AG----G-----GT-AA-------C-----GT--T-----------G----TT---GTAG---G--------G-- 3509
H1O.CM.91.MVP5180 --C-----AGTG......-----A--A-----T-----A--A-----A--A-----A--------------A--C--T-A---A----G-----AAG----G--C--GT-AA-C------------T--T-G-----G---G----TT---GTA----G-----A----- 3484
CPZ.CD.90.ANT --GCC---TGAT......-----A--T--------C-----AC----A--A-----A-----------------C--------A--C---ACT-A---G--G----G----A-C------GT---GAGT--------TAG-G---A-A-G--TAGG--------AT---- 2893
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----G--GGTA......-----A--------TC-T-----AC-CA-A--A-----A--C-----------------T-----A--A---A---AA--G--G--C---T-AA-A--------A---AGGT-------T---G-T--T--C---CC---------AT---- 3034
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --G-------CA......--------------T-----AC-------A--A-----A--C-----T--C-----C-------------------AA---C-T--C---T-AA--------G-A-----T------------G-CA----T---AG---------AT---- 3026
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----G--A--T......-----------------------A--G-----A-----A--------------A--A--------C--C--GA---AA--GA----C-GG--T-----G---GTA--GAATTC----------G-CA-CT-T--TAG---------AT---- 3009
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------A---......--------------T--C-----A---A-A--A-----A---------T-------A--T-----A--C-G-----AA---C-G--C--G---A----------A-----TT----------TG--A-CT-T---AC---------AT---- 3000
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---C-G--AGTG......--------T-----T--T-----------A--C-----A--------------A--A--T-----A------A-T-A---GC-T------T-AA----G---G-G--G-GT--G---------G--G-T--C--CCC------T--A----- 2996
CPZ.CM.98.CAM3 C-G-----G-C-......--------------T--T-----AC-------A---C-A--------------A--A--T-----A--A-------AA--G-----C--G--GA-A-A---G--A-----T--------CA--G-GA-CA-G---C-G--------AA-G-- 2865
CPZ.CM.98.CAM5 C-G-----G-T-......--------------T--T-----A-----A--A-----A--------------A-----TT-------A-------AA--G-----C------A-A-A---G--A-----CT-G--T------G--G-CA-G---C-G--------AA-G-- 3156
CPZ.GA.88.GAB1 --------GGTA......--------------T-----A--AC-GA-A--A--G--A--------------------T-----A--A---A---A------------G--GA-A--------A--GAA---G-----T---G-T--T--C---CC---------AT---- 3515
CPZ.GA.88.GAB2 C-G-----G-AT......--------A--------T-----AC-G--A--T-----A-----------------C--T-----A-----GA---AA-----G------T-AA-C------G-T--G--TT--------A--G-CGAGA-G--TAG---------AT---- 2847
CPZ.TZ.01.TAN1 ---CC---GCAG......-----A--G---C-T--C--------G--A--C---C-T--------C-----A-----T-AT--A--A---ACT-AAG--C----C---T-GA--------GTA----G-T----T--GCC-G--GA-A-G--CAGG--------AT-G-- 3098
CPZ.US.85.CPZUS C-------A-TT......-----A--------T--T-----A-----A------C----C--------------A--T-----A--A---A---A---G-----C---T-AA-A-A----G-T-----T-----T-----TG--AATT-T---C-T--G-----AA-G-- 3514
H2A.DE.x.BEN C-G-------TA......-----A-----------C--A---C-------AGTC--A--------GGCA--A--C--TT----A--A---ACC-AA--C-------G---AA---------AA-TGA----C-------A-G-G-AGTGG------CT------AGC--- 3839
H2A.GW.x.ALI C-G-----AGTA......-----A-----------C--A--ACAT-----TGTCC-A---------GCA--A--C--------A--A--GACC-AA--C-------G---AA---------AA-TGA----C-------G-G-G-AGTGG------CT------AGC--- 3832
H2A.SN.x.ST C----G--AGTA......-----A-----------C--A--AC-G-----TGTCC-A---------GCA--A--C-----------A--GACC--AA-C-------GGT-AA-C-------AA-TGA----C-------AGG---AGTGG------TT------AGCG-- 3284
H2B.CI.x.EHO --------GGTT......-----A--A--------T--------------AGT---A---------GC---AC---T---G--------GACC-----TA----------AA-A--G----AG-TGA-C----------AGG---A-TGG--T---TTG------GC--- 3810
H2B.GH.86.D205 --------AGTT......-----A--G----CA--T--A--AC-G--A--AGT---A--C------GC---AC-C-TT--T--A-----GAC------CA----C-----AA----G----AG-TGA-C----------A-G---AGTGG------CT------AGC--- 3812
H2G.CI.x.ABT96 --------G-CT......-----A--A-----T--T--A--AC----A---GT-C----Y------GC----C-A--T-----A--C---AC--AAA-CC-G--Y---T-AA-------T-AR-TGA-CT-G--G----A-G---AGTGG------TTG-----AGC--- 3166
H2U.FR.96.12034 ----G---TGTT......-----A--A--------T-----------A--AGT-C-A---------GCA--AG----T-----A--A--GAC--AA--TC-T------T-AA---AG--G-AA-TGA----C-------AGG---AGTGG------ATG-----AGC--- 3321
MAC.US.x.239 C---G---G-C-......-----A--G-----T--------------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA---------AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG-----AGC--- 3756
Pol _P__Q__R__E__.__.__T__W__T__V__N__D__I__Q__K__L__V__G__V__L__N__W__A__A__Q__I__Y__P__G__I__K__T__K__H__L__C__R__L__I__R__G__K__M__T__L__T__E__E__V__Q__W__T__E__M__A__E__A
MAC.US.x.251_1A11 C---G---G-C-......-----A--G-----T--------------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GG--AA---------AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG-----AGC--- 3755
MAC.US.x.251_BK28 C---G---G-C-......-----A--G-----T--------------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA---------AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG-----AGC--- 3732
MAC.US.x.EMBL_3 C---G---G-C-......-----A--G-----T--------------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA---------AA-TGA-T--------G-C-G-T-AGTGG--T--GATG-----AGC--- 3230
SMM.SL.92.SL92B -----G--GC-A......-----A--A-----------A--AC-------AGTTC-A---------GCA-----A--T------------AC--AAA-CC-G--C---A-GA-C-----G-AA-TGA-T--G-------A-G-T-AGTGG------TT------AGC--- 3187
SMM.US.x.H9 C---G---A-C-......-----A--A---A-T-----A--A-----A--AGTGC-A---------GCA--A-----T-----A--A--GACT-AA--TC-T--C-G-T-AA-C-------AA-TGA-TT---------AGG-T-AGTGG--T--GATG------GC--- 3229
SMM.US.x.PGM53 C---G---A-C-......-----A--A-----------A--A-----A--AGT-C-A---------GCA--A-----T-----A--A--GACT-AA--TC-T--C---T-AA-C-------AA-TGA-TT---------AGG-T-AGTGG--T--GATG-----AGC--- 3673
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 C---G---G-C-......-----A--A-----------A--A-----A--AGTGC-A---------GCA--A-----T-----A--A--GACT-AA--TC-T--C-G---AA-C-------AA-TGA-TT---------AGG-T-AGTGG--T--GATG------GC--- 3759
STM.US.x.STM C-G-G----GTT......-----A--G-----T--C--A--AC-G--A---GTC--A--C------GCA--A-----T-----A------ACT-AA--TC-G--C---T-AA-C-----T-AG-TG-----G--T--G-AGG---AGTGG------ATG------GC--- 3403
SAB.SN.x.SAB1C ----GG--AGAA......-----A--G-----T--T--A--A-----A--A--G--A--------------A------A-------A--GACT-AA--T--G----G---AA--------G-T-G-C-TT-G-----GA--G-C-A-TGG--------G-----A----- 3852
TAN.UG.x.TAN1 --GC----ACA-......-----A--G-----T--T--A--A-----A--AGTG--A--------T-----AT-A--T-----A-----GAC--AAGCCC----C---T-A--AC-----G-TC---ATT------CT---G-G-A-TGG--G--GC-G------G---- 3656
VER.DE.x.AGM3 --C-----AGAA......--------A-----T-----A-GAC-----------C-A---------GCA---C----------AC-C-G-ACT-AAA-C--G------T-AA-C-------AA--GAACT--CT----AC-G--A-CTGG-----G--------AGC--- 3179
VER.KE.x.9063 -----G--ACAA......--------T-----T--C--A--AC----A-----------C------GC----C-------C---T-A-G-AC--AA--GA----C-GGT-AA-C--G----AG---AAT---TT---G-A-G-G-A-TGG--T-----G--G--AGC--- 3684
VER.KE.x.AGM155 A-G-----ACAA......-----A--G-----TC-T-----A--G--A--------A---------GCA--AT-A--T-----AT-G-G-AC--AAA-TA-C-----G--A----------AG---AATT--TT---C--GG--GA-TGG--CCC---G-----AGC--- 3676
VER.KE.x.TYO1 --------TGAA......-----------------C-----------T------C-A---------GCA--AT-G--T-----TC---GGACC-A-A-TA----C--GT-AA---------AG---AAT--GTT---GC--G-GA-TTGG---CCT--G-----AGCT-- 3681
COL.CM.x.CGU1 ---C-G--T-AG......-----A--A-----T-----A--A--G--A--AGCC--A------TT---C--AT-A--------A--C-GGAC--A-G-GA--A-----TG-AC--A---T-AG--GCATT-GTTG--G-A-G-G-AG--T-GT-C---------AGAG-- 3226
GRV.ET.x.GRI_677 CCCTT---AG-A...GAA-----A--A--CA-A---------G----A--AGTTC-A--------------A-----T-----A------ACC-AA--TACC---GCCA-GT-G-----G-AA--GAAC--CCT-----A----GT-TGG--------G------GC--- 3630
MND_2.CM.98.CM16 --G-----AGAA......-----A--A--------C--A-----G--A------C-T--------------------TT-C--A------AC--AAG-GC-C----G---AA-------GG-A---C-C---GAT---AA-G--GA-TGG--TAG---------AT---- 3455
DRL.x.x.FAO --T-----A-TT......--------T-----T--T-----A-----A--AGTGC-T--------T-----A-----TT-C--A------AC--A-G-GC-C------T-AA----G---G-----C-C---GAT----A-G--GA-TGG--TAGG--------A----- 3021
RCM.GA.x.GAB1 --G-----AGAA......-----A--T--C--T--T-----A-----A--A--G--A--C-----------A------AGT---C-A-GGACT-A-G----G--C--GT-GA-A--G---G-A------T--GAT---AA-G--GA-A-G---A----------AA---- 2933
RCM.NG.x.NG411 --------AGAA......-----A--A-----T--------A--G--A--------A-----------------A--TT----A--A--GAC--A-G-G-----C-----AA-A--G---GTT--G---T-GGAT--CAAGG--GA-T-T---AG---------AT---- 2948
MND_1.GA.x.MNDGB1 ---TT--CAGAACAG...CCA--A--A-----A--------A--G--A--T-----A--------TGCA---T-A--T--T-----C---AC--AA---C-G--C--G--AA-A------GGACT-AACA-------GAA-G-CA--A-G------------AGA--G-- 3144
MND_2.GA.x.M14 --------G-CA......-----A--A-----T--T-----AC-G--A--A---C-C--------------A--C--TT-C--A------AC--AAG-GC-C--C---T-GA-C-----GG-A---C-T---GAT------G--GA-TGG--TAGG--------AT---- 3382
MND_2.x.x.5440 --------A---......-----A--A-----T--T-----A-----A------C-T-----------C--A--C--TT-C--A------AC--AAG-GC-C------T-GA-A--G--GG-A-G-C-C---GATA--A--G-GGA-TGG--TAG---------A----- 3015
MNE.US.x.MNE027 C-------G-C-......-----A--G-----T--------------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA---------AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG------GC--- 3224
LST.CD.88.447 --C-T----CTTCAGAAGACA--A--T--CA-----------C----A--AGTC------------GCA--AC----TGAG--A----G-ACT-AAG--C-T------T-AA----G---GTA-----T---GAT-----TG--A-CTGG-----T-C----TTAGA--- 2728
LST.CD.88.485 --C-T----CTTCAGAAGACA--A--A--CA-----------C----A--AGTC------------GCA--AC----TGAG--A----G-ACT-AAG--C-T------T-AA----G--GGTA-----T---GA------TG--A-CTGG-----T-C----TTAGA--- 2728
LST.CD.88.524 --G-T-----CAAGGAAAACT--A--A-----A--T-----AC-G--A--AGTT--A---------GCA--AC-G--TGAT--A--C-G-AC--AAG-GC-C-----GT-GA--------GTA--GC-CT-GGA-C--C--G-GA-TTGG-----G------CTAGA--- 2725
LST.KE.x.lho7 --G-TG--TCTAACAAAAACT--A--A---C-A--------AC-G-----AGT-C-T---------GC---AT-G--TGAT--T----GGAC--AAG--C-C--C---T-AA-A--G---GTA---C-CT-GGA----A-C---AACTGG-----G-----CTT-GA--- 3812
GSN.CM.99.CN166 --CC-G--T-C-......-----A--G--------C-----A--G--A--------A-------T-TCA--A--AC----T--T--A-GGAC--AA--G--G--C---TGTA----G---G-T----GG--------CCAGG--GAG--C--T--G--G---C--A---- 3182
GSN.CM.99.CN71 --TC------T-......-----A--A--------C--A--A--G--A-----GC-C-------T-TCG--A--AC-T--T--C--A-GGAC--AA--G-----C-G-TGTA--------G------GG---------CAGG-GGAG--C--T--G------C-AA---- 3164
MON.CM.99.L1 --CC-G--ACAA......--------------G--C--A-----GA-A--A--GC-T---------GCA--A--C--TT----A--A---ACC-AAA-CC-G--C---AGTA-C-----GG-ACGGAGC--G-----TAC-G-GGTC--CT----TTT---TC-AGCT-- 3160
MON.NG.x.NG1 ---C-----CAG......-----A-------GG--C--A--A-----A--------A--C------GCG-----C--------A--C--GAC--A---TC----C-R-TGTA-CC-R--GRTA-----C-----G--CA--G-GGAG---T----CTT---CC-AGC--- 1753
MUS_1.CM.01.1085 C--C----AGTT......-----A--T-----TG-G--A---C-G--A--------A---------GCA--AGCA--------T--C--GAC--A---------C---TG-A-C--G---GTA---T-T--G--T----AGG-C-AGT-G-----G------C--GC--- 3144
MUS_1.CM.01.CM1239 C-GC----A-A-......-----A--A-----T-----------G--A--C---------------GCG--AGCC--------AG-----ACC-AA--GC----C---TGTA-A--G---GTT---T-C--G-------A-G-T-A---------G-----TC-AT---- 3134
MUS_2.CM.01.CM1246 --CC-G----C-......-----A--G-----A--T------C-G--A-----G--A--C------GCC--AG-C--TT-------C---ACT-AA--T-----C-G-TGTA-C--G----TA--G-GG--------GC--G-GGAG--C-GT--GC----CC-AT---- 3242
MUS_2.CM.01.CM2500 --CC----A-C-......-----A--A-----G--T-----AC----A--A---------------GCA-----A---T----A--C--GACC-AA--TC-G--C---TGTA-C------GTA-----C--T------AC-G--GA---T--C--GC-G--TC--T---- 3201
DEN.CD.x.CD1 TTGCC---GGATGGGCAG-----G--G----CA--T------C----A--AGT-------------------T-G---T----A--A--GAC--AAG----------GAG-A--------GTA----ACT--GG----ACC--TT----C--G--G-G-------GC--- 3347
DEB.CM.99.CM40 --TG----AGAA......-----A--GC--A-A--T-----------A--AC-G--A-----------C--A-----TT-------A---AC--AA--C-------GGGCAA-C-----GGT-CCG-G-T-------CCCGG-TA-C--CT-T--------TC-AGC--- 3263
DEB.CM.99.CM5 ---G-G--GGAG......-----A---C-CA-A--C-----AC-G--A--AC-G--A-----------------A---T----A--A--GACC-AA--C--G--C--GGCAA-C-----GGTTCC--GG--------TAA-G--AGC--TT----G------C-AGC--- 3257
TAL.CM.00.266 --T---CT--CA......-----A--------GT-----------A-A--A---C-T---------T-C--A--A--TT-T--T------AC--A-GCCC-C--C-GGTA---C--G---GTA----G---TCT-----A-G---AGT--T----G---------GC--- 3423
TAL.CM.01.8023 ------C-G-CA......-----A--A-----TT--------C-G--A--A---C-A--------------A--A--TT-------C---AC--AAGCCC----C---TG------G--TGTA----GCT-GTT-----AGG-TA--T-G--------------AGC--- 2921
SUN.GA.98.L14 CCTCT---AGAAGAG...CCA--A--G--------------AA-T--A--AGTTA-C--------TTCA--AT-A--TGA----C-C-G-AC--AAG-------------AA-------G-AT---C--T--G----GAA-G--AAGA-G-----------TAG-GA--- 3814
SYK.KE.x.KE51 ----TTACAGAATCA...CCA--A--T-----GT-------AA--A-A--AGTCC-A--------------A--A--T--T--T--C---TGT-AAGC---GA----GTG-A-A-----GG-A--------T--C--CA-TG--GA---G--------G-----AGC--- 3309
SYK.KE.x.SYK173 A-T-T---TGA-GAA...ATC--A--G---C-GT-------A--GA-A--AGT-C-T-----------C--------TT----A-----GAC--AAG-GC-C-----GTGTA-C--------T---CA-T-----------C-CA----T-------C---T---GC--- 3651
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H1B.FR.83.HXB2 ACTGGCAGAAAACAGAGAGATTCTAAAAGAACCAGTACATGGAGTGTATTATGACCCATCAAAAGACTTAATAGCAGAAATACAGAAGCAGGGGCAAGGCCAATGGACATATCAAATTTATCAAGAGCCA...TTTAAAAATCTGAAAACAGGAAAATATGCAAGAATGA 3621
Pol __L__A__E__N__R__E__I__L__K__E__P__V__H__G__V__Y__Y__D__P__S__K__D__L__I__A__E__I__Q__K__Q__G__Q__G__Q__W__T__Y__Q__I__Y__Q__E__P__.__F__K__N__L__K__T__G__K__Y__A__R__M__
H101_AE.TH.90.CM240 GT-------G-----G------------ACC--T--G--------A------------------------G--------G-------A--A-----G-A-------------------------------...-----------A-----------------C----GAG 3195
H102_AG.NG.x.IBNG -T-------G-----G--A--------------T--------G--A------------A-----------G--------T-------A--A-------A-------------------------------...---------T-A-------------------A--A-- 3146
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------G------------------------------------------------------G----------------------A------------------------------------...---------------------------------C--- 2847
H104_cpx.CY.94.CY032 -T-A-----G-----G--------------------------G-CA--------------------------------------------A--------T-----------------A------------...CA------------------G--G----------CC- 2987
H1A1.UG.85.U455 -T-------G-----G--------------C--T--G--------A---------------------C--G----------------A--A-------A-------------------------------...----------------------------------AA- 3067
H1B.US.90.WEAU160 G--------------G--A--------------G--------------------------------------------GC----------------------------------G---------------...-----------------------G---------G--- 3620
H1C.ET.86.ETH2220 -T-------G-----G--A--------G-----------------A-T---------------------------T-----------A------A-T-A-----------T----T----C-----A---...--C-----------------G--G-T-----A--GAG 3013
H1D.CD.84.84ZR085 ---------------G-----------G------A-G------------------------------------------T-------A--A--------T--------------------------A---...-----------------------G------------- 3143
H1F1.BE.93.VI850 -T-----A----T--G----------G---------------G--A-----------------------------------------A--A--AG-C--G-----------------------GA-C---...-----------A-----------G-------A-G--- 2958
H1G.SE.93.SE6165 GT-------G-----G--A-------G------T-----------C--------------------A------------G----A--A--A----T--A-------------------------------...-AC--------------------G-------A--G-G 3018
H1H.CF.90.056 -T-------------G--------G-G-------A----------A--------T----------------------------G------A--------------------------------G------...--------------G----------------A----- 2968
H1J.SE.93.SE7887 --------------A---------------------------G--A---------T--G-------A------------G-G-----A--A----TG-A------------------------G------...--------C-----------G----------A--G-- 2935
H1K.CM.96.MP535 -T-A-----G--------------------G-----G-----G--A-----------------------------------------A--A---A-T-A------------------A------------...CA------------------G--G------------- 2817
H1N.CM.95.YBF30 ---A-----------G-----AT----------CC-G--------C------------GG------A---G----------T--A-----A--A-----T--G-----------G--------G---TT-...CA-------T-A-----------G-------A----- 3215
H1O.BE.87.ANT70 -T-A-AG-----------A-GGT-----C-------G-----G--A--C---C-A--TGAT--G--TC--TGG-TTA-T--T--------A--AGGG-AG--------T--C--G--A-----G--AGA-...CA---G--C--C--------G------A-T--GCAA- 3676
H1O.CM.91.MVP5180 -T-A-A------------A-AG--------G--------------A-----CC-G--TGAC--------GTGG-TTAGT--T--------T--AG----G--------T--C--GG-A-----G--TGA-...CA---G--C--T-----------------T--GCAA- 3651
CPZ.CD.90.ANT -T-A-A------T-A-C-A------C-GC-GAA-A--G-G---TAC--C---C-G--TGGTCT-CCAC---A----ACC--------A--A---TC---A--------C--------A------A-TGA-...GGA---CTGT-A---G-------------T--GCCT- 3060
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -T-A--------------A--AG-T-GTAC------------G--T------A-T---GAT--G--GC-C---------G----A--A-----AG----G--G-----------G--C-T---G--A-A-...CA--G----T-A--G--------------C---CA-- 3201
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 GT-A--T--G--T--G-----AT----------T--------G-CC------A-----GAC-----A-----------G--C-----------A-----T--------------G-----------CTT-...CA-------T-A--G----------------A----- 3193
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -T-A--------T--G--A--AT-----A-C-----------G--C-----------GG-T------C-G---------G----A--A--A--A--GA-T--------C--------C-----G--A-A-...-----------------------------C---CAAG 3176
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -T----------T-----A--AT-------------------G-CC-----------C--------A-----------------------A--T-----A--G-----T----------TC--G--A-AG...-A---G--CT----------G--------T--G---- 3167
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------------TCA------A----------------------CC--C--------TGA---G--A-----------------------A--A--G--T--G--------------A-T---G------...CA------C--A--G-------------GC-A-CAA- 3163
CPZ.CM.98.CAM3 -T-A-A---G-----R------T---RG--T-----G-----G-----C---------GA---G--A------------N-------A-----AA-TA-T--G-----T----------TC--G--A-AG...CA---G--C--A--------C--------T--GCAA- 3032
CPZ.CM.98.CAM5 -T-A-A------T-----A---T----G--T--T--G--------T--C-----T---GA---G--G-----------GG----A--A-----AA-TA-T--G-----T--C--G----TC--G--A-AG...CA---G--CT-A--------G--------T--GCA-- 3323
CPZ.GA.88.GAB1 -T-A--------T--G-----AG---GCAC------------G--A--C-----T---GAC-----GC-T-----------------A-----CA-CT----G-----T-----G--A-T---G--A---...CA---G---T----G-----G--------C---CAA- 3682
CPZ.GA.88.GAB2 GT-A-A------T--G--A---T-------------G-----CACC--C---------GA------AC-----------G-T--A------AATA-T--G--------T-----G----T---G--AA--...GGA-GG-----A-----------------C---CAA- 3014
CPZ.TZ.01.TAN1 GT-A-A------T-AGC--------------AAG--T--A----CA--C-----T--TAA-TT-CCTC-GCA-----C---------------------A--G-----------G--A-----G--AGA-...GGG------T-A-------------------A-TCAC 3265
CPZ.US.85.CPZUS GT-A-A------------A--------G--------------G--C------------GA------A---G--------G----A--A--A--AAGGA-T--G--------C-------T------A-GG...CA---G-----A--G--------------C---CAA- 3681
H2A.DE.x.BEN G--A-A--------A-ATT--CT-G-GCC-GGA-CA-G-A---TAT-----CC-AGA-GA------A---GAG---AC---C--A--AAGCCAAGG-CAT-----------CA----AC-C--G--AGAG......----TC--A---GT------G-------AG--A- 4003
H2A.GW.x.ALI ---A-AG--G------ATT--CT---GTC-GGA-CA-G-G--GCAC-----CC-AGA-GA---G--G---GA----AC-G-C--A--AG-TCAAG-CAAT------------A----AC-C--G-GAGA-......----T---A---GTG-A---G-------A----- 3996
H2A.SN.x.ST ---A-A--------A-ATC--CT---GCC-GGA-CA-G-A---TGC-----CC-AGAGGA---G--GC--GA----AC-G-C--A--AG-TCAAG-CAAT--G---------A-G--AC-C--G-GAGG-......----T---A---GT--------------AGG-A- 3448
H2B.CI.x.EHO -T-CCAG-------A-ATC--C---G--C--GAGCAGG-A---TCC-----CA-AGA-GGGGT-CCT---GA----AC-G-G-----AA-TCTAGC-AAT--G--------CA-G---C----G-GAGAT......----TC--A---GT--------------AGG-T- 3974
H2B.GH.86.D205 G--ACAG--G--T-A-ATC--CT--G--C-GGA-CA-G-A---TCC--C--CA-GGA-AGGGT-CCGC--GA----AC-G-------AA-CCTAGC-AAT--G--------CA-----C----G-GAAAT......---GTC--A---GT--------------AGG-T- 3976
H2G.CI.x.ABT96 -T--CA--------AGATT--C---R--C-GGARCAGG-A--C-CC-----CA-AGA-GR-G-GCCT--RGA---CACTG-------AA-TTTAG-CAAT--G--------CA--G--C------GAAAC......-G--TC--A---GT---T----------AG--A- 3330
H2U.FR.96.12034 -T-T-----G--T-AGATT---T-G-GTC-GGA-CA-G-G--G-CT-----CAGGGA-GA-G--A-TC--GA----AC-G-G-TT--AA-TCAAG-TAAT--------C--CA-G--CC----G-GTGAC......-GG-CAT-A---GT--------T---C-AGG-A- 3485
MAC.US.x.239 -TAT-AG-----T-A-ATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GA---CACGG--ATA---AGTCA-G-CAAT--G---T-T---A-----C-C-----AGAC......----TA------GT--------T-----AG--A- 3920
Pol __E__Y__E__E__N__K__I__I__L__S__Q__E__Q__E__G__C__Y__Y__Q__E__G__K__P__L__E__A__T__V__I__K__S__Q__D__N__Q__W__S__Y__K__I__H__Q__E__.__.__D__K__I__L__K__V__G__K__F__A__K__
MAC.US.x.251_1A11 -TAT-AG-----T-A-ATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GA---CACGG--ATA---A-TCA-G-CAAT--G---T-T---A-----C-C-----AGAC......----TA------GT--------T-----AG--A- 3919
MAC.US.x.251_BK28 -TAT-AG-----T-AGATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GA---CACGG--ATA---AGTCA-G-CAAT--G---T-T---A-----C-C-----AGAC......----TA------GT--------T-----AG--A- 3896
MAC.US.x.EMBL_3 -TAT-AG-----T-ATATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GA---CACGG--ATA---AGTCA-G-CAAT--G-----T---A-----C-C-----AGAC......----TA------GT-A------T-----AG--A- 3394
SMM.SL.92.SL92B -T-------G--T---ATT--------TC--GAGCAGG-A---AGA-----CAGAGA-GATG--CCGC--GA----ACGG-T-TA---A-TCAAG-CAAT--G----GT---A-G---C------GTGAC......-GG-T---C--GGT---G--G-T-----A---A- 3351
SMM.US.x.H9 -TAT-A--------AGATA----CC-GTC--GA-CC-G-G---TGT--C---C-GGAGGG---GCCAC--GAG---CC-G--ATA---AGTCA-G-TAAT------T-----A-----C-C------GAC......----TA--A---GT---C----T-----AG--T- 3393
SMM.US.x.PGM53 -TAT-A--------AGATA-----C-GTC--GA-CAGG-G---TGT--C--CC-AGAGGG---GCCA---GAG---AC-G--ATA---AGTCA-G-TAAT------T-----A----CC-C-----AGAC......--G-TA------GT---C----T-----AG--T- 3837
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -TAT-A--------AGATA-----C-GTC--GA-CA-G-A---TGT--C--CC-AGAGGG----CCAA--GAG---AC-G--ATA---AGTCA-G-TAAT--G---T-----A-----C-C-----AGAC......---GTA--A---GTG--C----T-----AGG-T- 3923
STM.US.x.STM -TAT--------T-A-ATT-----C-GTC-GGAGCAGG-A--GCAA--C--CCGAGA-GAC--GCCTC--GAG---AC-G--GT---AG-TCA-G-CAAT------T-C---A-G--AC-C-----AGAC......----TAT-----GT---C--G-T-----A---A- 3567
SAB.SN.x.SAB1C -T-A-A------T---C----CT---G-C--AAGCAG--G---CAA-----------TG-TCTTCCT----GG--TA-GG-T-TT--A-T---AG-T---------GG------G--A--C--GCCAGA-...AA-----TA-----GGTT--C----------A---C- 4019
TAN.UG.x.TAN1 GT-CAG-C----TCA------CT--------GAGCA---G----CT--C---------AGT---TCT--G-G---CACT--TACC----T--ATG-T--G------GG-------T-CA-A--G---GG-......---GTA--A---------------A---AG-GC- 3820
VER.DE.x.AGM3 -TAT----------A------CT-----ACGGA-CAGG-A--GACC--C--CA-A---GG--G-CC-A-C-G-----C-G-G--A--A-TA-AAGG---T-------GT--C---T-CA-G------......GGAC--GTAT-A---GT---T-----CA---AGCA-- 3343
VER.KE.x.9063 GTAT-----G----A---A---T-G---AC-GA-CA-G-A---ACT-------CA---GG---GCCTC-T-G-----C-G-C-----ATTA-AAG-T--G-------GT-----GT--A-A--G--A......GGA----TCT-----GT------G-------A-CAA- 3848
VER.KE.x.AGM155 GTAC-A--------AG-----C------AC-GAGCA-G-A--TACT-------CA---GA----CC-C-T-GG----C-G-------ATTA--AG-T--G------T----C---T-CA-G--G--A......GGA----TCT-A--GGT---G--G-TC--C-A-CA-- 3840
VER.KE.x.TYO1 -TAT--------TGC---------T---AC-GA-CAGG-A---ACC-----CA-A---GG--T-CCTA-T-GG----C-G-------ATT--AAGG---A--G----GT--C---T-CA-A-----A......GGAC--GTCT-----GT---------CA-C-AGCAA- 3845
COL.CM.x.CGU1 G--ACA---T----A-C----AA-C------GA---T--G--------C---ATA---CATG-G---A-TTGG-T---C--TTTC-G-TTA---A----A------GGC---GC-G-C-GC---A-A......CA-GG--CG--A-G--G-------C--AAC-C-GGC- 3390
GRV.ET.x.GRI_677 -TATAAGA-C--TCA--G---AG-GC-G---A--CA-G-A---ACA--C--------TCTC-----A---------AC-G-T--A-----A--AG----G-----------C---T-CACC-----AGGG......GC-GTAT-A--GGTG----G------C-AGCAA- 3794
MND_2.CM.98.CM16 -TAT-A--------A-CTC--AG-GC-G--GGA---G--------A--C---C-A---GAG--GCCT-----G---A-GG-T--A--ATT-ACA-----G-------GT--C-----AG-G--G---GAT...AA---GCCG-----GGT---G--------C----CA- 3622
DRL.x.x.FAO -TAT-A------T-A-CTA--AA-------G-A-A-G-----G--A------C-G---GA----CC-C---A---CA-G-----A--A-T---TA-T--A------T-------G--AG-A-----TGAT...AAC--GCCA--A-----------------T-AGG-A- 3188
RCM.GA.x.GAB1 -TAT-A--------AGAT-------------AAGT-G-----G-----------TGA-AAG---CC----G-G---A-C--T------TTA-AAGGT--A--G---T-C--------AG-A--G---T--...GGA---CCA-----------C--------T-AGCA-- 3100
RCM.NG.x.NG411 -TAT-A--------A--CTG-C--G--G--GAA-A-------G--T------A-----GA----CCA--------TA--G-T-----ATTA-AAGG---G-------GC--C--G--AG-G--G-GAGAC...-CA---CC---A--G-----G--G-------A-CAA- 3115
MND_1.GA.x.MNDGB1 -TAT-A-C----T-A------CT-GGCT---GA-CA-G-A--GTCT--------T--TAAT--G--A---TAT-T-AG-T-T-----AACAACAGG---AG-TATAT---T----TGGA-G----GA......AA---GGT-T-A-G-G----G-------GG-A-CA-- 3308
MND_2.GA.x.M14 -TAT-A------T-AGTTA--AG-GC-G--GGA------------T------C-G---GG----CCTC-G--G--CA-GG-------A-T-ACA--G--A-------GC-----G--AG-A--G--AGAG...AA---GCC---T--GGT---G--G-----T--G-CA- 3549
MND_2.x.x.5440 -TAT-A--------AGCTA--AG-GC-G--GGA---------------C--CC-G---GA----CCT-----G---A-GG-G--A---TTAACA-----A--G----GT--C-----AG-A--G--AGAC...AAC---CC---C--GGT------G-----C--G-CA- 3182
MNE.US.x.MNE027 -TAT-AG-----T-A-ATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GAG--CACGG--ATA---A-TCA-G-CAAT--G---T-T---A-G---C-C-----AGAC......----TA------GT--------T-----AG--A- 3388
LST.CD.88.447 -TAT-A-C-----CA-C----A---------AA-C-G--G----CT--------T--TA-T-----A--GG---T-AG-G-----C--AGTAA-A-G--AATTATT--C-TC--GTGGAGA----GAAAT......TCT-T-----G-G------GG---CA----CAA- 2892
LST.CD.88.485 -TAT-A-C-----CA-C----A---------AA-C-G--G----CT-----------TA-T-----A--GG---T-AG-G-----C--A-TAAAA-G--GGTCATT--C-TC--GTGGAGG----GAAAT......TCT-T-----G-G------GG---CA---GCAA- 2892
LST.CD.88.524 -TAT-AGACC--T-AGACA------------AA------G--G-CT--C-----T---AGT-----AC-TG---T-AGGG----AC--A-CAA-A----GGTTATA--T-TC---TGGAGG----GAAAT......GCC-T---A-G-G------G----CA----CAA- 2889
LST.KE.x.lho7 -TAT-GGC-G----A----G-A--T------AAGA-G--G----CC------------GA---G--AC-T--T-TCAGGG-----C-AA-CAAAA-G--GAT-ATT--T-TC--GTGGAGA----GA......AA---C-TCT-A-G-G-T--G-GG---CA----CA-- 3976
GSN.CM.99.CN166 -T-A--------T--G-----CT-----C--T-TTC-G-G--T-GC---------G--GA---GCCGC-CG-G-TG-----TACCTCC-TA--AG--CAG------GGG--CATGT-CAGC-----AGGC......--G-TGT-A---T---CC----TC----AG-CC- 3346
GSN.CM.99.CN71 GT-A------------------------C--T-CTC-G-G--CAGC--C--C---G--GA---GCCAC-TG-G-T------TACCTCC-TA--AG--CAG------GG---CATGT-CAG---G--CAGC......--G-TG--A-G-T----C----T-----A--CC- 3328
MON.CM.99.L1 G--A--G-----T--G--------C--G--GGA-TCCACC--G-GA-----C-----CAACG-GCCA----AG-TG--GT--ACCTCA-TA-CAG--AA-------GGC--CAG-T-C-TC-----AAA-......TC-GTAT----G----------T---C-A---T- 3324
MON.NG.x.NG1 -T-A--------T--G--A-------GTC---AGTCGAC---G-GA-----C-----CCAGCTC-----G-AG-T---G--TACCTCC-T--YAG----A--G---GGG--CRGGTA--TC--G--A......RA--GGGT---A--G-----C----TC----AG--T- 1917
MUS_1.CM.01.1085 -T----------TCAG-----C--TC--C-GA----C--G--G-CA--C---------GA-C-GCCA---G-G--------TGTCTCA-TA--AG-CTCA--G---GG----A-CT-CACC--GAGC......AAGGGGGTAT-A-GG----------T---C-A-G-A- 3308
MUS_1.CM.01.CM1239 -T-----------CAG--A-----T--GC-GG----C--G--G-CA--C-T---T---GA-C--CC-C-GG-G--T-----TGTCTC-TTA--AG-CTCA------GGG---A-CT-CCTC---A-T......AAGGG--TAT-A---T-T-------T---C-A-G-C- 3298
MUS_2.CM.01.CM1246 ---A--------T--G--A--C--G--GC--GAG-CCGG---G-CC------------GA----CC-C--G-CTT---G---GT-TCCTTA---G--CAA------GGG--CACCT--ACC-----C......AGA--C-TG--A-G---------G-T---C-AG--C- 3406
MUS_2.CM.01.CM2500 GT-------------G-----CA-G---C--GAG--CA-A----CA--C-----T---GA----CCA-----TCTG------GT-TCC-TC---G--CAA------GGG--CAC-T-CACC------......AAG--C-TGT-A--G----------T---C-A-G-T- 3365
DEN.CD.x.CD1 G--TAA----GCACA---A--AT--------AGTA-TTCA---AGT------AGG---GAG---CCT--G--------G--CTCT--ATTA--AG--AAT--G---GG----AC---CA-A--G--A......AAAC-TCTA--C--------C-----CCAT-AGGAC- 3511
DEB.CM.99.CM40 ---TAG---G----AG--A--C--G--GC--GA---GTCA-----T--C---A-AGAGCAGG--CCA------------T--TCC--ATTA---A----A------GG----GTG--CAGA---CCTAAG......GG--TAT-A--G----------TCT-T---GAT- 3427
DEB.CM.99.CM5 ----AGG--G--T-A---A-C--CC---C-GGA---CTCA--G--A--C--CA-AGA-GATG-GCC-C-----T----G--TTCC--AATA--AAG---A--G---GG----GT----AGA---ACAAAG......GG-TTG--A--------G----TCT---AGGAC- 3421
TAL.CM.00.266 -T-A-----------G--A--CT--GC----GA-ACT--C--TACA-----CC-GGA-GG-G-GCC-C-GGAG------C-GACC--ATT--CAG----T------GGC---ATG--AA-A----GCAA-......CGGCTCT-A--------C--G-T---C-A-CA-- 3587
TAL.CM.01.8023 -T---------------CA------GC---GGAGACC-----TTCA-----CA-GGA-GG-G--CCA---GA------GC--ACC--ATT--CAG-----------GGC--CATGG-AA-A--G-GAAA-......CGGCTG--A--G-----G--G-T-----AGCA-- 3085
SUN.GA.98.L14 -TACCAGAGT--TCAG---G-AT--C-G--GT-----TCA--CAGT--C-----A---GAT-----A-----TTGCAG-G-G--A---GTAAA------AAT--TA--C-T----TGG-TG--G-GA......AAAC--GTAT-A-GGGT-----G----CA--AG-GAG 3978
SYK.KE.x.KE51 -A----T-----T--------A--C----T-GA-CA-ACA--GTCT------C-G---GA----CCA---GA----C-C--TAGC---TTA--A---CAA--G---GGG--CAT----A-A----G----CAAGAA---CC-----TC---------ACA-G--A-GCAT 3479
SYK.KE.x.SYK173 -T-A-A---G--T---C-A--CT----G---GA-CAGGCA--GTCT-----------TAA----CCT---GA----C-C--CACT--A-TA---TCCCAG------GG---CATG---A-G-------A-AAAGGCCC-CCC--A-T---------GACA----A--CCT 3821
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H1B.FR.83.HXB2 GGGGTGCCCACACTAATGATGTAAAACAATTAACAGAGGCAGTGCAAAAAATAACCACAGAAAGCATAGTAATATGGGGAAAGACTCCT...AAATTTAAACTGCCCATACAAAAGGAAACATGGGAAACATGGTGGACAGAGTATTGGCAAGCCACCTGGATTCCTGAG 3788
Pol R__G__A__H__T__N__D__V__K__Q__L__T__E__A__V__Q__K__I__T__T__E__S__I__V__I__W__G__K__T__P__.__K__F__K__L__P__I__Q__K__E__T__W__E__T__W__W__T__E__Y__W__Q__A__T__W__I__P__E_
H101_AE.TH.90.CM240 --TC---T----------------G------------A-TG---------G--G-------------------------------C---...-------G---A----------GA----------------------TG-----------G--T--------------A 3362
H102_AG.NG.x.IBNG --TC---------------------G-------------T----------G--G-T-TG--------------------------C---...-------G---A----------GA--G-------------------TG-----------G--T--------------A 3313
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------------------C--------G------------------------G----T------------------------------...-----------A-----------A------------------------------------------------------ 3014
H104_cpx.CY.94.CY032 -ATC------------------T-G------------A-----------G---G---TG---T--------------------------...--G----G-T-A-----------------------C--------------A--------G-----------C-----A 3154
H1A1.UG.85.U455 --TC---T-----------------------------A-TG---------G-GT------------------------------TC---...-------G---A------------------------G---------TG-----------G--T--------------A 3234
H1B.US.90.WEAU160 ----------------------------------------------G------------------------------------------...-----------A-----------A------------------------------------------------------ 3787
H1C.ET.86.ETH2220 --AC---------------------G--G-------C--T---------G---G--CTG------------------------------...-------G-T-A-----C--G--A------------G-------------C--------------------------A 3180
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------G------------------------G---T------------G------------------...-------G---A----------------------------------T---C--------------------------- 3310
H1F1.BE.93.VI850 --TCG--------------------------------A-----A-----G---G-TTT---------------------G----GAT--CCT--G--------A-------TG--A--G--------T--------------T--------------------------A 3128
H1G.SE.93.SE6165 --TC------------------------G--------A-T-------------G-------G--------------------------C...-----------A-------G---A-------------T------------C--------G------------------ 3185
H1H.CF.90.056 -AAC----------------A----------------A-----------G---T-T--------------------------A-T----...-------G---A--T--------A-----------G--C--------------------------A-----------A 3135
H1J.SE.93.SE7887 --A-----------------------------G----A-TG------------G--TTG---GC------------------A------...-------G---A----------GA-----------G--------------C--C-----G------------------ 3102
H1K.CM.96.MP535 -ATC---------------------G-----------A---------------G--------G-------------------A------...-------G---A-----------A-----------G--------------A--------------------C-----A 2984
H1N.CM.95.YBF30 -ATC------T---------A-------G---GTT--A-TG--AAGG---G-GG-A--------T--------T---------------...-------G-T-A--AG-----------GTG-----GG----------C--TC----------A--T------------ 3382
H1O.BE.87.ANT70 A--CCT-------A------A---G-------G----A-T-A-C--G--GG-GT-TCA----TCT---A-T--C--------ATTG---...--------G-----AG-CACT-GA-----T---------------G-G--C-----------------------A--A 3843
H1O.CM.91.MVP5180 A--CCT-------A------A---G------GG----A-T---C--G--GG-GT-TCA----GCT-----T--------G--ATTA---...-----C-GG-----AG-TACT-GA-----T--------T------G----A--------G-----------------A 3818
CPZ.CD.90.ANT CA--AA-T-----------G--T-GG------G-T-GA-T-------------GGATT------T-----T--C------G--GTA--A...------C--T-A------ACT-G------T-----TG-C------T----C--------G-----------A--A--A 3227
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -ATCAA-A--T--A------A-T-G------GG----A-TCA-A--------TG-TGTG-----T-----C--T--------A--A---...-G-----G-T-A--AG-------A----GT-----G---------G-------C-----G-----------C--C--- 3368
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --TC-A-T--T--------CA---G---------T--A-TG--A-----GG-GG-ACT------T-----T--C--------A------...-----C-G-T-A--AG-G-----A---GT------G--C--------------------G--A--T-----------T 3360
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --TC---T--T--C--------------G---G------T-A-------G---G---T------------C-----------A-TA--A...--G----G-T-------T-----A---G--------G-------------T--------------T-----C-----A 3343
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -ATC---A--T-----------------G-----T----T---A------G--G--CT------------C--C--------AGTA---...-G---C-GG--A--T--------------------GG-G-----------C-----------A--A-----C-----A 3334
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -A-C---A--T---------A-T-GG--GC-TG-T--AA----A---------G-T-----------T--------------A--A--A...-------G---C--TG-T-----A----TG------G-C------G----T--C-----G--T--------------- 3330
CPZ.CM.98.CAM3 -ATCA--A--T--------CA---G-------G------T---A---------G-T--T-----T--------C--------A--A--A...-----C-G-T-A--TG-T--------GGTC--------C------T-------------------------C--A--C 3199
CPZ.CM.98.CAM5 -ATCA--A--T--------CA---G-------G------TG------------G----T-----T--------C--------A--A--A...-----C-G-T-A--TG-T---------GTC--------C------T----A--------------------A--A--C 3490
CPZ.GA.88.GAB1 --TCA--A-----A-----CA-C-GG---C-GG-G--A-----A--------TG-T--T--------------T--------A--A---...-------GGT-A--AG----G--A----GT------G--------G----A--C-----G--A--------C-----A 3849
CPZ.GA.88.GAB2 -A-CA--T-CT--------CA---G----C--G-T--A-TG----C----G-TT--C-T-----T---A-CC-T-------CTGT----...--------GT-A--AG-G----G----GT-------G-C-----------T--------------------C-----A 3181
CPZ.TZ.01.TAN1 CA---A-------C-----GA---G-------G---GACTGA-A--G------GG--AT--G------A----T-----T-TTGTG---...------TT-T-A--TG--TCC--A--G------AGCCAG--------T--T--C-------TT------G-A------ 3432
CPZ.US.85.CPZUS -ATCA--A--T---------A-C-G---GC--GTT--A-TG------------G-T--T--G-----T--C--T---------GTA--A...---------T---TAG-G--G------GTC---------------T----A--------G--------------A--T 3848
H2A.DE.x.BEN AAAA-A----T--C----GG--C-G-TT-C--G--C---T---T--G------GGA-A---GGCAC----C--T------CG--TA--A...------C-C-----AG-GG-G-GA--G--C-----GCAG------GATA-C--C-------TG--A-----C--A--- 4170
H2A.GW.x.ALI AAAA-A----T--C--C-GG--C-G-TTG---G--C---T---T---------GGA-A----GCAC-G--C--T------CGA-TA--A...-G----C-C--A--AG--G---GA-----C------CAG------GAT--C--C-------TG--A-----C--A--C 4163
H2A.SN.x.ST AAAA-A-------C--C-GA--C-G--TCC--G--C-A-T---T---------GGA-A----GCAC----C--T------CGA-TA--A...------C-C--A--AG--G---GA--T--C------CAG------GATA-C--C-------TG--A-----C--A--C 3615
H2B.CI.x.EHO AAAACA-T-----C----GA----G--T---GG-TC-T-T---C---------GGA-AG---GCAT-G--C--C------G---TA--A...-TG--CC-T--A--AG--G---GA--G--------TCAG-----------T--C-------TA--------C--A--A 4141
H2B.GH.86.D205 AAAACA-G-----C--C-GG----G--T-C-GG--C-T-T---T--G------GG--A----GC-C----C--C------G---TA--A...GTG--CC-T-----AG--G---GA--G--------CCAG-----------T--C-------TA--------C--A--- 4143
H2G.CI.x.ABT96 AAAA-A----T--A----GA----G-TT---GG-TC-T-TG--C-----R---GGA-AG---GCAC----------------ATTA--C...TTC---C-T-----AG--G---G---C--C------CA------------C----------TA--T-----C--A--T 3497
H2U.FR.96.12034 A-AA-A-T--T--A----GA--TCGC-TGC--G--C-T-TG--A--G--G---GGA-A----GC------------------A-T---A...-TG--CC-T-----AG--G---GA--GGTC------CA---------T--C--------G-T-------G-C-TA--C 3652
MAC.US.x.239 A-AA-A-A--T--C----GA--G-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GTC--A...-----CC-CT-A--AG-TG-G-----TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--G--A 4087
Pol I__K__N__T__H__T__N__G__V__R__L__L__A__H__V__I__Q__K__I__G__K__E__A__I__V__I__W__G__Q__V__.__P__K__F__H__L__P__V__E__K__D__V__W__E__Q__W__W__T__D__Y__W__Q__V__T__W__I__P_
MAC.US.x.251_1A11 A-AA-A-A--T--C----GA--T-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GTC--A...-----CC-CT-A--AG-TG-G-----TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--A--A 4086
MAC.US.x.251_BK28 A-AA-A-A--T--C----GA--T-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GTC--A...-----CC-CT-A--AG-TG-G-G---TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--G--- 4063
MAC.US.x.EMBL_3 A-AA-A-A--T--C----GA--T-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--CGTA---C--GTC--A...-----CC-CT-A--AG-TG-G-G---TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--G--- 3561
SMM.SL.92.SL92B AAAA-A-A--T--A----GAA---GGTT-C-GG-TA-T-T---T-----G---GGA-A------TC----G--------------A--A...TTT---C-C--T--AG--G---G---GGTT-----TCA------------T-----------T--T--------A--- 3518
SMM.US.x.H9 AAAA-A-A--T--A----GA--C-GCTT----G--C-T-T------G------GGA-A----GCA---A----T------C--GTG--A...-G----C-TT----AG--G-G-RA----TT------CA------------T----------TA--------A--A--A 3560
SMM.US.x.PGM53 AAAA-A-A--T--A----GA--C-G-TT----G--C-T-T---CG-G------GGG-A----GCA--------T------C--GTG--A...------C-TT----AG--G-G-G-----TT------CA------------T----------TA--------A--A--A 4004
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AAAA-A-A--T--A----GA--C-G-TT-C--G--C-T-T------G------GGA-AG--GGCAC-------T------G--GTG--A...-----CC-TT----AG--G---GA----TT------CA------------T----------TA--------A--A--T 4090
STM.US.x.STM AAAACA-A--T--A----GA--T-G-TT---GG--C-T-TGA-T--G--G---GGG-A----GCA-----G--C------C---TC--A...-----CC-CT----AG--G-G-GA--GGTC------CA-------G----T--------G-TA--A-----A--A--A 3734
SAB.SN.x.SAB1C AAACA--A-----C-----AT---G-ATG---G---GCCT---A--G--G---GGA-AG-----------C--C------C---TA---...-TTA-GG-------AG--G---GA--GCTC------CA-------T-T--C--------G-T---------C--G--A 4186
TAN.UG.x.TAN1 AAAA-A-T--T--A-----GT-T-G-GT---GG---GAATG--C----GGG-GTG--AG---GCG--CACCT-T--------ATTA--C...-TCA-GG--G-A--AG--G---GA---GT-------CA--------GT--C----------T---A---C-A--A--- 3987
VER.DE.x.AGM3 AAAACA-T--T--C-----GT-CCGTGT---GG---GATT---A------C-TTGT-A----TCTT----T---------G--TTG--A...GTCC--G----C--A---G-G-G----GT-------CA-------G-T--T--C-----G-TA-GT--------A--C 3510
VER.KE.x.9063 A-AACA----T--A-----AC-TCGCAC---GG-C-GCCT---A--------CTGT-A---GGCAC-G--C--T------G-ACTA--A...-TT---G----C--AG--G---G----GT-------CA-------G----C--C-------TG-G------------A 4015
VER.KE.x.AGM155 AA-C-A-T-----C-----GT-GCGTGT-C--G---GA-T---A--G------GGG-A---GGC-C-------T------C-ATTA--C...-CT---G----C--AG-GG-G-G---C---------CA-------G----C----------T--GT-----A--C--A 4007
VER.KE.x.TYO1 A-AACA----T--A-----AC-TCGCAC----G-T-GTTT------G--G--TTG--A----GCTC----T--T-----G-TATTA--A...GTTC-AG----C--G---G---GA--GGT-------CA-------G-G--T--C-----G-TA-G---------C--A 4012
COL.CM.x.CGU1 AAAA-CAG---TT----AG-A-GC-GG-G---G-TTCA-TTA-A-----G---GGT-GG---GC------C-CC---------GTG--C...---A-G---G-C--AGC-A-G-GA--GGAT------CAG-------GT--C---------AGTG-T-----C--A--- 3557
GRV.ET.x.GRI_677 -A-AAA-T--T---------C---GGACTC--G--C-CCTT--C--------CTGT-AG---GCAC-TACC--T-------GACT---A...CG-G-AC----C--AG--G-C---A----------T-TG------CAG--C----------TAT-------A--A--A 3961
MND_2.CM.98.CM16 A-AA---T--T--A-----GC-T-G-GTGC-TG---GACT---A--G--G--TG-A-A----GCTT----G--C--------ACTC---...--G---T-T-----A---G---GA---GTC-----CCAG------C----A--------------A--------C--A 3789
DRL.x.x.FAO A-AA-AGT-----C------A-G-G-ATG---G---GACT---A-----G---G-A-A---GGCAC-G-----C-------G-TTG--C...-TT--CT-CT-A--AG--G---G----GTT------CA-------CAG-----C-----G-TA--A-----C-----T 3355
RCM.GA.x.GAB1 AAACA--A-----C-----AA-T-G-ATGC-GG---G-TT---A--------TG-A-A----GC------T--T-------G-CTG--A...-C---C-G------A---G-G-GA--GGT------CTA----C--T-CC-A--C-----G-TT--------A--A--T 3267
RCM.NG.x.NG411 A-ACA--A--T--A-----AA-T-G-ATGC-GG---GCTT---A--G------TG--A----GCT--------T---------CT---A...------G-G-----A---G---GA---GT-------CAG------T-G--T--C-----G-TTT-------------A 3282
MND_1.GA.x.MNDGB1 AAACA--A--T-G------CC-C-TGA----GG---GT--TAC---G--GG--GGA-G------T--------C-----TTTTGTA--A...---A-GC-GA-A----CTAC--G---G-T-------GAT------CAT-----------GTGT--A-----A--A--A 3475
MND_2.GA.x.M14 AACA---------A-----GT---GGGTGC-TG---GATT---A---------G---A---GT-------G--T------G-ATTG--A...-----CT-T--C---C-GG-G-G----GT------TCAG------CAT--T--------G--A--A-----C--A--A 3716
MND_2.x.x.5440 A-AA---------A-----AT-G-GGGT-C-TG---G-TTG--A-----GG--G-T-AG--GT-TC-------C---------CTA--G...-----CT-T--C--GT--G-G-G---GGT------CCA-------CAT--C----------TA--A-----C--A--- 3349
MNE.US.x.MNE027 AAAA-A-A--T--C----GA--T-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GTC--A...-----CC-CT-A--AG-CG-G-----TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--A--A 3555
LST.CD.88.447 AATCA--T-----A---CCCC--C--A----GG----------A---------GGA-A---G--T-----C--T-----TC-TGTG--C...--GA--C-GG-A--GG--AC--GA---GTG-----TCA--------GT--TC-------G-T---------A-----A 3059
LST.CD.88.485 AA-CA--T-----A---CCCC--C--A-G--GG----------A---------GGA-A---G--T-----C--T-----TC-TGTG---...--GA-CC-GG-A--AG--AC--GA---GTG-----TCA--------GT--TC-------G-T---------A-----A 3059
LST.CD.88.524 A-A----T----TG---CCCC-TC-G------G----A--T--A--G------GGA-A------------C--T-----TTTTGTA--A...--GA-AC--G-A--TG-CACT-GA-------------AT-------T-A-C-T--------TA--T-----A--A--C 3056
LST.KE.x.lho7 A--CA--A-----A---CCCC--C-GA-----GT---A--TA-T--G--G---GGA-A------------C--C-----CTTTGTG--A...---A--C--G-C--AG-GACT-GA---GTC-----GCAC-------GC--CC-C-----G-TT--A--------A--C 4143
GSN.CM.99.CN166 -AAA---A----TA--CTCCTATC-G-----TG----T--TT--ACC---G--GGT-GG--G--TCAG--T-CC---------GTA--AGAC-------GGA-C--AG--GTC------CA------TG---------TGA-T--------G--A--A-----A--CACC 3516
GSN.CM.99.CN71 -AAC---A--T-TA--CTC-TATC-G-----GG----T--TA--ACC---G--GGT-GG-----TCAG--T-CT--------AGTA---GAC-----C-GGA-C--AG--GTC-----GCA------T--G-------TGA-C--------G--A--A--------CACC 3498
MON.CM.99.L1 -AA--A-----T-C---ACCTATC-G--G---G----T--GC-AGCC---T-GGGA-A---GGC------C-C-------CGACT---C...-TT---CGC--A--AG-GGTG--A--GCA------CG--------G----TA--------AT--AT---G-A--A--C 3491
MON.NG.x.NG1 AAAA-------T-C--CACATACC-G-----GG----T--T--AACC---C--GGG-AG--GGC-T-G--C--T---------CTA--A...-T-----G-T-A--AG--A-C--A---CAG-----C---------G-C--CA---------T---T-----A--A--- 2084
MUS_1.CM.01.1085 --TCA-TA---------AGCTATC-G-----GG----C---A--GCC------GGA-G-------C----C--T-----G---C-C---GAC--GG-C-G-A-C--AG-GATC--A---CAG-----CCAG-------T--CAC-C-----G-T-T-G-----A---ACC 3478
MUS_1.CM.01.CM1239 -ATCA-T---T--C--CAG-TATC-G--G---T-T--T--CA-AGCC-G----GGA-GG---TCAT----C--T-----G---C-C--CGAA--GG-C-GGA-T--AG-GATC-----GCAG-----TCA------------AC-------G-TAT-A-----A-----C 3468
MUS_2.CM.01.CM1246 -AACA-----T-G---CCCCTACC----GC-GG----A--CC-ATCT-G-GCT-GT-AG--GGC-C----CTGT-----G-----C--AGAC----GC-GGA-A--GG--GTC------CAG-----C-AT------G----C-CA------A-A--T--------C--C 3576
MUS_2.CM.01.CM2500 -AACA-----T-TC---AC-TACC-G---C--G--------T-AGC---GGCTG-A-G----TC-T----CTGT-----------C---GAC----G--G-A-A--GG-GGTC-----GCAG-----CCAC------G----A-CA-----GA-T--A---G----A--- 3535
DEN.CD.x.CD1 AA--AAG---TTA---CCCATATC--------G-CA-A-TGA--GC-------GGA-G----GC-T-------C-----C-GACT----...-CT--C-G---C--AG--AGC----T-GAT-----TG--------T----A----------TT-AT-----A-----C 3678
DEB.CM.99.CM40 AA--A--T---TA-------T-CC-T------G-TA----TA--T-T------GGA--------------TT-T-------GA-TA--A...C-G--C-GG--C--AG-GGT---A---GA------C-AT------CATA-TC-C---------G-------C--A--C 3594
DEB.CM.99.CM5 A---AA-T--TTA------CT-TC-T---C--G-TA-----A--T-T------GG------G--T-----CTAT--------AGT---C...-------GGT----AG--GT-------GA------T-AC------CATA-CC-C-----G-----T-----C-----C 3588
TAL.CM.00.266 -AACA--A----G---CCCCTATC----G----T--GA--TA----G------GG--AG--GTC------CT-T-----GC--GTA--A...GT---C-GGA-C--AG-GGTC-----GGA-------CAG-----------AC-C------TG-T-A-----A--CACC 3754
TAL.CM.01.8023 -AACA--A----G---CCCCTATC-----C--GTG-GA--CA-----------GGA-A---GGC------CT-T------C--GTG--C...-T-----GGG-A--AG-GGTC-----GGAG-----GCA-------T--------------TG-T-A---C-G--CACC 3252
SUN.GA.98.L14 ---CA--A--TGAG---CC-TGTC----G---G---CT--CC-A-----G---GGA-G------------T---------TTTGTG--A...--GA-AC-GG-A----------GA--G-T----AGTCAG------G----C--C-----GTGT--A-----C------ 4145
SYK.KE.x.KE51 AT-CGA----TCAC------TACC-GGC---GG-TC--CTGA--A-T------GGA-T-C--GC-C--TGG--T--------A-TC---...G----CC-C--C--AG--A---G----GA--------A------------TC-C--------A--A---T-G--A--A 3646
SYK.KE.x.SYK173 TT-CA--A--T-G------CTATC--TCTC-TG-TC-ATTGT-AA-T------GGG-TCC--TCAC--TGGTAT---------GTA--A...-C---CC-T--C--AG--A---GA--GGA--------A------------C--------------A---G-A--A--A 3988
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H1B.FR.83.HXB2 TGGGAGTTTGTTAATACCCCTCCCTTAGTGAAATTATGGTACCAGTTAGAGAAAGAACCCATAGTAGGAGCAGAAACCTTCTATGTAGATGGGGCAGCTAACAGGGAGACTAAATTAGGAAAAGCAGGATATGTTACTAATAGAGGAAGACAAAAAGTTGTCACCCTAAC 3958
Pol _W__E__F__V__N__T__P__P__L__V__K__L__W__Y__Q__L__E__K__E__P__I__V__G__A__E__T__F__Y__V__D__G__A__A__N__R__E__T__K__L__G__K__A__G__Y__V__T__N__R__G__R__Q__K__V__V__T__L__T
H101_AE.TH.90.CM240 -----------------------TC----A--------------A-----A-----C-----------------G--T----------------------GT-----------GC-------------G-----C---G-C--------------G--A--TT------- 3532
H102_AG.NG.x.IBNG -----------C-----------TC----A--------------------A-----C--------------------T--------------A--------T--A--------GA-------------G-----C---G-C--------------G-----TT------- 3483
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----A-----C-----------------A-----------------------------------------------T--------------A--------T-------------C----------------------G-C--------------G------T------- 3184
H104_cpx.CY.94.CY032 -----A-----C-----------TC----A--------------------A-C---C-------C------------T-----------------------T--A--A--A---CAG---------------------G-------C---------------T-----T- 3324
H1A1.UG.85.U455 -----------C------------C----A--------------------------C-------C---------G--A-----------------------T-----A-----GC-------------G-----C---G-C--------------G-----TT------- 3404
H1B.US.90.WEAU160 -----------C-----------------------------T-----------------------------------T-------------------------A------------------------------------C-------------G-------T------- 3957
H1C.ET.86.ETH2220 ------------------------C----A---------------C------------------C-----T------T--------------A--------T-----A------A-------------G---------G----------G--G---A----TT-T----- 3350
H1D.CD.84.84ZR085 -----A-----C-----------T-----A-----------------------G---------A-------------T-----------------------T-AA---------------------------------G-C-----------G---------C--T-T-- 3480
H1F1.BE.93.VI850 -----------C--------C--TC--------C----------------A-C---G-------C---------C---------------------T----T--A-----C---AA----------------------G---A-----A-------------T------- 3298
H1G.SE.93.SE6165 -----------C-----------TC----A--G--------T-G------A-C----------CC------------T-A---------------------T--------A-----------G---------------G-C-A-----AG------A--A-T-------- 3355
H1H.CF.90.056 --------------C-------ATC----A-----------T--------A-C---G-------C------------T-A----A----------------T-----A--------------------------C---G---------AG------------T------- 3305
H1J.SE.93.SE7887 -----------C--------C--TC----A--G-----------A-----A--G---------A-G-----------T------------------T-----------------AC------G-----G---------G-C-A---------G-----A--T-------- 3272
H1K.CM.96.MP535 -----------C-----T------C----A---C----------------A-C---------------G--------T-----C---------------C-T-----A------AAG----G----------------G-C--------------G------T--A---- 3154
H1N.CM.95.YBF30 -----A-----C--C--T------C-T--A-----------T--------A-C---G--A--CAGT--G--------T--------------A--------T-----A--A-----G-----------T-T---G--AG----G--------G-----G---T-TA-TG- 3552
H1O.BE.87.ANT70 -----A-----C-GC--A--C--A--GA-C------------AG-C----A-GT-----T--TA-G--G----------AT-----------A--------T--A-----A---C-------G--------------AG-ACA---G-A---G--GA-AA-A-AAT--GA 4013
H1O.CM.91.MVP5180 -----A-----C-GC--A--C--A--GA-C--------------------A-C------T--T-----G-----------T-----------A--------T---A-T--A---C-------G--G-----------AG-ACA-----A---G--CA-AA-A-AGT--GA 3988
CPZ.CD.90.ANT -----------------A--C--A---A-T-G-C-C-----TA-TC--TT-GC---C--T--TCC--AG--T--------T-----T--------------T--AA-CT--C----G--G--G-----C-----G--AG-C---------AGT-GG--AAAACA----CA 3397
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --------CA----C-----C--A-----A-----------TAGT-------C---C--T---CC-ACG-----C--A-A------------A-----A--T-----A--A--GAA---------------CA-A--AG-C-AG----A-------A-AA---GT---GA 3538
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----------C--C--------AC----A-----------T----------C------A--TAGC--G----------AT-----------A--------T-----A-----------G----------T---G--AG----G--T--G-----G--GAC-T-TA-CT- 3530
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----A-A-------------T--CAT--C--G--T--------A------C-------T---CC---G--------A--T-----------------------A--A-----G--------------------A--AG----G--G-AG--G---A-AA--C--T---- 3513
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------A------C--------------A---C-T--------A------C----C------CC------------A--T-----------------------A--A--C--------G--------------A--AG-C-A------------GA-CA--T-TT---- 3504
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----A--CA-A--C-----A---C----A--G-------------------C---G--T----A------------A-A------------------C-----A--A--A---AG------------C-----G--A--C--G--G--------GA--CAT-GT--TGA 3500
CPZ.CM.98.CAM3 -----N--C--G------------C-T--A--------------A--G--A-C----------CC------------G--------G-----------------A-----A--GAA------------C--C--C---G-------C-----G---A-A--A-A-T--GA 3369
CPZ.CM.98.CAM5 -----A-----A------------C-T--A--------------A--G--ACC----------CC---G--G-----A--------------------------A--A--A--GAA------------T--CA----AG----G--C-----G---A-AA-A-ATT--GA 3660
CPZ.GA.88.GAB1 -----A---A-C--------A--------C------------AGT-------C------T---CC-ACCA----T--T-AT-----------A-----A--T-----A--A---ACT--G--------------A--AG-C-A---G-A-------A-CA-T-G-T--GA 4019
CPZ.GA.88.GAB2 -----A--C--C-GA-----A---C-T--A--G--------T--A--G--A--------T---CA--------------AT-----T-----------C--T--------A-G-AG--------------------T-----AT----A---G--G--CA-TT--T-GGA 3351
CPZ.TZ.01.TAN1 -----A---A----C-----A--AC--A-C-GGC--------A-TC-GTT-TCT--C-----CCC--A------------T-----------------A-----A--C-G----AAG----G------------A--A--C-----C---T-C-GGTCAAAGGA-T--GA 3602
CPZ.US.85.CPZUS -----A-----C------------C-C--A---C-T-----TA---------C---GG------AG--G--------A--T-----G-----A-----CC-AC-A--A--C--GAA------G---------------G----G--T---------A--A-A--TT--GA 4018
H2A.DE.x.BEN -----C-----ATC------A--AC-G--C-GG---ACA-TTA-CC---TAGG---T--T---CC---C-----G--------CAC------AT--TGC--T--AC--T-A---GAG-----------------A--AG---------A-G-C-----AAAAGTAT--GA 4340
H2A.GW.x.ALI -----C-----ATC------A--AC-G--C-GGC--GCA-TTA-CC---TA-----T--T---C----C-----G--------CAC---C---C-CTG---T---C-AT-A---GA----------------A-A--AG-------G---G-C--G--GAAGGTA---GA 4333
H2A.SN.x.ST -----C--CA-ATC------G--AC-G--C-G----GTA-TTA-CC-G-T------T------C----C--------------CAC------AT-CTGC--T-A-C-AT-A-G-GA---------------CA-A--AG-----------G-C--G--GAGGCTAT--GA 3785
H2B.CI.x.EHO -----T-----CTCA-----A--A---A-A-GG---GCC--TA-CC-G-TC-----C---C---A-----T------T-A---CAC------AT-CTG-----AA-CCT-A---GA---G--------------C--AG-C--G----AGG-T------AAAC-AT--GA 4311
H2B.GH.86.D205 -----C-----CTCG-----A--A---A-A-G-C--GCC---A-CC---TC-----C---C---A---GAG--------A---CAC-------T-CTGC--T--AACCT-A--GGA------------------C---G-C--G----A-G-T--G---AAAGTGT--GA 4313
H2G.CI.x.ABT96 -----C-----GTC---A--G-ATC----A-GG---GTC---A-CC---TC--------TC---AGCAGA----G----AT---AC---C---T-CTGC--T-AAACCT-C--GGAR-----------C--C--C--AG-C-------A-G-C--G--AAARGT-T--GA 3667
H2U.FR.96.12034 -----T-----ATCC--A--A---C-G----G-C-GGCA--TA-TC---TA--------AT--C--...-A---G--A-AT---AC------CT-TTG--------CTT-A---CAG--G--------C-----G--AG---------A-G-C-G---AAAAC-TT--GA 3819

Pol RT end Pol p15 RNAse H start
MAC.US.x.239 -----T---A-CTCA--A--A--GC----A-G----GTC-T-A-TC---T---G--C--T----AG----A--------AT---AC------AT--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----AAAAGTGT--GA 4257
Pol _E__W__D__F__I__S__T__P__P__L__V__R__L__V__F__N__L__V__K__D__P__I__E__G__E__E__T__Y__Y__T__D__G__S__C__N__K__Q__S__K__E__G__K__A__G__Y__I__T__D__R__G__K__D__K__V__K__V__L
MAC.US.x.251_1A11 ---A-T---A-CTCA--A--A--AC------G----GTC-T-A-TC---T---G--C--T----AG----A--------AT---AC------AT--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----AAAAGTGT--GA 4256
MAC.US.x.251_BK28 -----T---A-CTCA--G--A--AC----A-G----GTC-T-A-TC---T---G--C--T----AG----A--------AT---AC------AT--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----AAAAGTGT--GA 4233
MAC.US.x.EMBL_3 -----T---A-CTCA--G--A--AC----A-G----GTC-T-A-TC---T---G--C--T----AG-T--A--------AT---AC------AT--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-T---AAAAGTGT-G.. 3729
SMM.SL.92.SL92B -----C--CA-CTCC--A--A--G---A-C-GG---GT--TTA-T----TA-----T--A----A-AAG-AG---GTA-AT--CA-T-----CT-CTGC--T--AA-C-G----GA---G--------------C--AG-C--G----A-G----G--CC-GC-AT--GA 3688
SMM.US.x.H9 -----C-----GTCA--A-----------C-G-C--GTT-T-A-CC---TA-----G--T---CAG-----------A--T---------A-AT-CTG---T---C--T-A-G-GA------------C-----G--AG-------C---GGC--GACAAAACTG--GGA 3730
SMM.US.x.PGM53 -----C-----GTCA--A-----------C-G----GTC-T-A-CC---TA--------T---CAG--------G--A--T-----------AT-CTG---T---C-AT-A-G-GA------G-----C-----A--AG-------C---G-C--G-CAAAAC-TT-GGA 4174
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -----C-----GTCA--A-----------C-G----GTC-T-A-CC---TA-----G--T---CAG-----------A--T--C--------AT-CTG---T---C--T-A-G-GA------------C-----G--GG----G--C---G-C----CAAAACTTT--GA 4260
STM.US.x.STM -----T-----ATCC--A-----T-----A-G----GTC-TTA-T----TA---------T-G-A----A-------A--T-----G-----CT--TG-------C-AT-----GA---G--------C--CA-A---G---------A-A-C-----AAAAG-TT--GA 3904
SAB.SN.x.SAB1C -----AA-G--C-G---T----AA--GA-T-G---G------A-A----TA-----T-----CCC-----A--C-GT--AT--------------------T--AA-TT-C---GA---------------CT-A--AG-------GGAT-----G--G--AG-AT--GA 4356
TAN.UG.x.TAN1 ATA--A--CA-CTCC--A--G------A-C-----------TA-C--G-TA-----T------CC-AA----A-GGTG-AT---TGC---------TGC--T--AA-TT-C-----------G-----C-TCC-A-----C-C----GA-TC-C-G--CA-AGAAT--GA 4157
VER.DE.x.AGM3 -----A-----C-G------A---C----A-----------TACCC-GACA------------CC-AAG-A---TGT--A------G-----A--TTG---T--AA-TT-A-GGGA----------------A-C--AC-ATAT--G-A-----GG--G-AA-AAT--GA 3680
VER.KE.x.9063 -----A-----G-G-GTA--A--TC----------G------ACTC-GACC--G-----T---CC-----AG--TGTA-AT--------------CTG---T--AA-CT-A---GA---------------CA----AC-ATAT----A---G-G---A-AG-AAT--GA 4185
VER.KE.x.AGM155 -----C-----C-G-GTT--G--------A-CT--G-----TACAC-GACT--G--------CCCG----AG--TGT--A------------A--CTG---T--AC--T-G---GAG-----------C--CA-A--CC-ACA---C-A-----G---ACAACAG---GA 4177
VER.KE.x.TYO1 -----T-----C-GC-----A--T--GC-C---C--------ACA---ACA------------CCCAAG-AG--CGTT-A------------A---TGC-----AA-TT-A---GA---------------CA-CT-AC-ATAC----A---G-G---A-AA--AT--GA 4182
COL.CM.x.CGU1 ATA--------CTCAT--T--TATG----A------GTA-GGA-C--G-TTTT---G--TC-GAAG-AG---CC---T-AT-GGAC------A-G-TGCTC----A-ATTAGG-GCG-----G-------GGA-A-A-TCA-A----GA-G--G----A----AT--TCA 3727
GRV.ET.x.GRI_677 -------------GC--A--A-T-C----A---C-G-----TTCC----TA--------A--CAA-----A---TGTT-AT-----G-----------ATC--AA-T---C--------T--G---------C-GT-AG-G-------A-AGT-G-A--AGGGAAT--GA 4131
MND_2.CM.98.CM16 -----A-----ATCC--T--A-A-C-TA-CGGG--G-----TA-CC-GTT--G------TG-GCC-----A---TGTG-AT-----G-----A-----------AA-CT-C---GA---G--------------A--AGC----AAT-A-TCC-G---AA-AG-----GA 3959
DRL.x.x.FAO -----A---A-ATCA--A--C-ATC-CA-C--G--------TA-C--GCT--GT--C--A---CC---G-A----GTT-AT-----G-----A-----------A-TT-G----GA---------T--C--------CTCC--G----A-G-------AA-AG--A--GA 3525
RCM.GA.x.GAB1 -----A-------GC--A--A--TC-TA-T-G-C-CG-----A-CC---TT--G--T------CC-----AG---GT--A------G-----------------AA-T-G----A-------G--G-----------A----------A-G----G--AAAAGAAT--GA 3437
RCM.NG.x.NG411 -----A-------G---T--A--AC--A-A-GGC--------A-TC---TA--G--T--T---CC-----A----GT--AT-----------------A--T---A-T-G---G--G-----G-----------A--AG----G----A-G----G--AAAAGAAT--GA 3452
MND_1.GA.x.MNDGB1 GTA--A---A-C-GC--A---ATG----AA-GGGA------TAGC--GTCCCC------TC---AG--G-T------A-AT-----T-----A--------------C-G----A-G---------------A----AG-------TTTT----GG--A-AAGAATATCT 3645
MND_2.GA.x.M14 -----A--CA-CTCA--A--A--AC--A-A-GG--G-----TA-CC-GTTA--------A---CC---G-AG--TGT--AT-----G-----------A--T--AA-CT----GGA---G-----------CTA---AGC---G----A-AGT-----AA-AG--T--GA 3886
MND_2.x.x.5440 -----C--CA--TCA--A--A--A---A-A-GG---------A-CC-GCTA-----C--A---CC---G-A---TGTA-AT-----------------A-----AA-CT-C--GGA---C--G-----C---TA---CTC------T-A-AGC--G--A--AG--T-GGA 3519
MNE.US.x.MNE027 -----T---A-CTCA--G--G--AC----A-G----GTC-T-A-TC---T---G--C--T----AG----A--------AT------------T--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----GAGAGT-T--GA 3725
LST.CD.88.447 -T---A---A-CTCA-----A-AG----AAC-GGA------TAGC-----AGC------T----A---G-T---T----AT-----------A--T--AG-A-AA-TAGGG---AC------G-----T-----C--AC-ATC-----AGG-G------AAAGAAT---- 3229
LST.CD.88.485 -T-------A-CTCA-----A-AG----AAC-GGA------TAGC-----AGC-----------A---G-T---T----AT-----------A--T--AG-A-AA-TAGGG---AC------------T-----C--AC-ATC-----AGG-G------AAAGAAT---- 3229
LST.CD.88.524 -TA--A--CA-CTCC--A----AA----AAC-GGA------TAGC--G--AGC-----------A---TA----T----A------G-----A--T--AG-A--A-TAGG----AC------------G---A-A---C-ATC-----A-G-G---A-AAAAGAAT--CA 3226
LST.KE.x.lho7 -TA--A--CA--TC------G-AA----AAC--GAG------ATT-GG---GC----------A----G-T---C----A------------A-----AG-A-A--TAGGA---AC----------------A-A--AC-ATC---G-A-G-G-----AAAGGAGT---- 4313
GSN.CM.99.CN166 ATA--AGCAA-AC-C--A--A-A-C--C---G-CA-------ACCC---TCTCG------C---A--AT----TT--T-AT-----------A-----A--T---ACCT-C---C----------T--T-----G--C----C-----A---T-GG-CCA-AGAAT--GA 3686
GSN.CM.99.CN71 ATA--AGCA--AC-C--A--A-AT--GT---G-CAG------ACCC---TCTCG------C---A-AAT----TC----AT--------C--------A--T---ACCT----------------T--C-----G--C----C-----A-T-T-G--CCA-AGAA---GA 3668
MON.CM.99.L1 ATA---GCG--GT--T----A-A-C-GC-C-G-CAG-----TACTC-G-TAC----C-------A---G--TCC---A-A---C--G--------C--C--T---ACAT-A--GGA---G--------T-----A--C--CTTT--GGC-AG---G-CC-----AT--GA 3661
MON.NG.x.NG1 ATA---CCA--AC-CT-T--A-A-C-GC-T-G-CA-------ACC----T-C--R-T-----T-A-CAC--TCCC----A---------------G--------A-CAT-A---GA---G--G-----------C--C-G--C---CCA-AG---G--AA-TC-AT--GA 2254
MUS_1.CM.01.1085 ATA--AGCA--GC-----A-C-A-C-GT-A---CAG----T-ACA--G-TACC------AT--AA--A---TCCC--A-AT-----G-----A-----A--T----TAT-C-----G--------------C--C--A--C-C---G-A-G----G--AA-T-G----GA 3648
MUS_1.CM.01.CM1239 ATA---GCA--AC-----A-C-A-C-GC--CG-CAG----T-ACA--G-T-CC---G--AT-GTC--A---TCCC--A-AT-----------A-----AC-T-AA-TAT----G-----G--G-----------------C-C-----A-G----G--G--T-G-T--GA 3638
MUS_2.CM.01.CM1246 ATA--AGCA--AC-C-----ATA-C-TC---G-CAG----TTACC--G-TCCC---G-------A-AC----CCC----A------G-----A-----A--T---A-CT-----C------G---T--------A--CG----G---CAGG-G-G--C-A-A-ATT-GGA 3746
MUS_2.CM.01.CM2500 ATA---GCG--GC-C--A----A-C-GT---G-CA-----T-ACTC-G-T-CC---G--TC---AG-CG---CCC----AT-----T--------C-----T--AA-CT-C--------T-GG-----G-----C--AG--------CAGG----G-CCA-AGA----GA 3705
DEN.CD.x.CD1 -----AA-G--ATCA--T--A---C-TC-A-G-AAT-TT--TA-T--G-TATC---G-------ACAA---GCCC----AT---AC------A-----A--T--AC--------CA-----G------------GG-C-CC-AT--C-AG-----G--A--A---T-GGA 3848
DEB.CM.99.CM40 ------GCAA-AC-------A-ATC-G--C--GC-C-----TG--C-G-T-TC----------CC--AT-----C----A----------------------------T-C--------G-----T--C-----C--AG-GT-G----A-----GT--AAAATG-T--GA 3764
DEB.CM.99.CM5 ------GCG--GC-------A-AAC----C-GGC-------TG--C-T-TATC---G--A---CC--AT--T--C----AT-----------A--------T-----AT-A---A-G-----------C--CA-AT-AG-AT-G----A---GGG---AAAA-GT--GGA 3758
TAL.CM.00.266 ATC-T-CCCA--C-C--A--A--A-----T-GGC-------TA-CC---T-C-G--G-------A---------C--G-AT--C-----C--T-----CC--C-A---T-A---GA---C--G--------C--G---GCA-C-----A-G--C-T--CA---AGT--GA 3924
TAL.CM.01.8023 ATT-TCCCCA-AC----------------C-GGC-------TA-CC---TATC---G-------A------------A-A------G-----T--T--CC----A--AT-A--GGA---C--------C-----G--C-CGTC-----A-G--C-T--A--AGGA--T-G 3422
SUN.GA.98.L14 -TA--A-----C-GC--T---AAG--G-A-C--GAG-----TACTC---CC-C------AG-GCC----...--C----A------G-----A------G-A-A-CTAGAA--GAG---G------------A-A--CC-GG--------TCC-G----AAG-AAT-GGA 4312
SYK.KE.x.KE51 GTAA-A-G---GC-C-----CATA-----T-G--GG-AT---A-T--G-TTTC---G--AG--...-A---------A--T-----C--------C-----T---A-T-GC---GA----C-------T--CA-A--AG----G--T-A---G-C-T-AAAG-GGT-GGA 3813
SYK.KE.x.SYK173 GTCA-A--CA-A-G------G--A--G--T-GG-GG-AC--TA-C--G-TACC----------CC--A-----T---------C--------A--------T--A--C-GC--GAC------T-----------AG-A-G-GAT--G-C---G-G---ACAGTAT--GGA 4158
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H1B.FR.83.HXB2 TGACACAACAAATCAGAAGACTGAGTTACAAGCAATTTATCTAGCTTTGCAGGATTCGGGATTAGAAGTAAACATAGTAACAGACTCACAATATGCATTAGGAATCATTCAAGCACAACCAGATCAAAGTGAATCAGAGTTAGTCAATCAAATAATAGAGCAGTTAATAA 4128
Pol __D__T__T__N__Q__K__T__E__L__Q__A__I__Y__L__A__L__Q__D__S__G__L__E__V__N__I__V__T__D__S__Q__Y__A__L__G__I__I__Q__A__Q__P__D__Q__S__E__S__E__L__V__N__Q__I__I__E__Q__L__I__
H101_AE.TH.90.CM240 ---G-----------A--------A-----T--G--CC--T----C-----------A----C---------T--------------------------------------G-----------CAGG-----------AG-------C------------G--C------ 3702
H102_AG.NG.x.IBNG ---G-----------A--------A-----T------C--T----C--A--------A----C---------T-----------------G--------------------G-----------CAGG---------------------------------A--C------ 3653
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------------------------------------C--------------------------------------------------------------------------------------A-G-------------------G------------------G---- 3354
H104_cpx.CY.94.CY032 ---A--------------------A--------------CT----------------A----C---------------------------G------A--------------------------AG------------T-----T------------------------C 3494
H1A1.UG.85.U455 ---G-----------A--------A-----T-----CC-------C-----------A----C---------T-----------------G-----------G--------G-----------CAGG-----------AA--------------------A--C-----G 3574
H1B.US.90.WEAU160 ---------------------------------T---C----------------------------------------G--------C--------------------------------------G-------------------G------------A---------- 4127
H1C.ET.86.ETH2220 ---A--------------------A--------G--CC-G-----G--A--------A----C---------------------------G-----------G-----C-TG------------A-G------------A-------------------A---------- 3520
H1D.CD.84.84ZR085 -------------------------------------A----------------------------------------------T------------C--------------------------A-G-----------A-------G------------A---------- 3650
H1F1.BE.93.VI850 G--G--C------------G--------------------T----------------A----C------G-----------------------------------------G--G---------A-G-----------AA----------------------A------C 3468
H1G.SE.93.SE6165 ---A--------C--A---G----A-----G------C-G-----------A--C--AA---C------------------G--------G------C--------------------------AGG------G----A--------------------A---C------ 3525
H1H.CF.90.056 G--A--------------------A--------------------------A-----A--G--------G--------G-----T-----G------C----------------------C---A-G-----------------T---------------G-A------- 3475
H1J.SE.93.SE7887 ------------------------AC----C--C------T-------A-G------A--GC----------------------T--------------G--G--T--A---------------A-G-----------A---------------------G--------- 3442
H1K.CM.96.MP535 ---A--------------AG----A-----------C-G-T-------A--------A----C---------------------------G--------------------------G------A-------------T-----T-----------------A------- 3324
H1N.CM.95.YBF30 A-----C--C-----A---G-------------T--CCT-A-G--C--A--A--G--A---CGG--T-----------C--T-----T--G-----TA-G-----A-----TT----G------A-------------A--G--G-GC-----------AG--C-C---- 3722
H1O.BE.87.ANT70 ---G--C--C-----A--AG----A---ATG--G--A-TA-----C--A--------CAA-GA-AC------T-----------T--------------G--CG----CTCCT-C-----TACA--G--------CCCTA----TC-G------------G-AC---C-- 4183
H1O.CM.91.MVP5180 A--G-----C-----A---G----A---ATG--TG-A-TAA----C-----------CAAGGAGC------------------------------T---G--C-----ATCCT-C------ACA--G-----C--CCCTA----TC-G--G---------G-AC---C-- 4158
CPZ.CD.90.ANT AA-G--C--C-----AC-AG-A--A-----G--G---CT-A-G---C-AG-------AAC-GGCCC---C--T-----C-----T--------------G---G--T-G----GTACC------------------CCCC----GG-AG-------CC--A-A------- 3567
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 GA----C--T-----AC--G-A------GGG--CT-G-----------A--A--C--T-A-CA-C----G-----------T-----T-------TG-----G--T-----GT-------------C-----------A-----A--------------AG-A-----T- 3708
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 A--A--T--C--C--AC-AG----A-----G--TG-CCTCA-G--C--A--A---G-A---CA---------T-----C--T-----T--G----TCC-------A-----CT-----------A-------------A-----A-----G--------AG-AC-T---- 3700
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 A--A-----C---------G-------------C---C-AT----C--A--A--C--A---CCT--G-----T-----T--T--T---------------------C-------C-----G-----G-----T-----A--G--G--------C-----AA-TC------ 3683
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 A--A--C--T--------AG-A--A--------T--AC-AT-G-----A--A-----A-A-G----------T-----C--T--T------------C-G-----A-------GT-----T---AC------------AA----A-----G---------G-AC-G--C- 3674
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 A--T--C--T-----A--AG-A--A---------G---TAA-G--C--A-----C--A---CAG-----C--TG-G--C--T-----C-------TGC-G------T-A---T----C-----C--C-----------TA----A-----G--------AG--------- 3670
CPZ.CM.98.CAM3 AA-T--C--T--------AG-A--AC-GAC---TG----------A--A--A---G-A-A-CATAT---T--T-----C--T--T--C-------TG-----G--A-----CT-C--G--------------G-----A--G--T----T---------AG--------- 3539
CPZ.CM.98.CAM5 AA-T--T--T--------AG-A--AC--AC---TG-------G--A---------G-A-A-CATAT---C--T-----T--T--T--T-------TGC-------A-----CT-T--G--------------------A-----AGGGTCT--------AG--------- 3830
CPZ.GA.88.GAB1 AA-T--C--T------C-AG-A--A---A-G--TT-GCT---G--C-----------A-ATCA-C-G--T--------G--T-------------TG-----G--T-----GT----G--------C-----------A-----------G--------AG-------T- 4189
CPZ.GA.88.GAB2 A--G--C--T--C--A---G-A--A---G-G---C-CAGAA----CC-A-----C--A--GCA---------TG-G-----------C-------TG--G--------AA-TT-C--------C--------G-----AA----G--------------AG--C------ 3521
CPZ.TZ.01.TAN1 GA----C--T-----AC-AG-A--A---TGG---G-AG-------C--AA-A--C--A---GC-C-G-----T-----C-----T--C-------TTA-G---G-TT-A--G-G-TT---------------C--CCCCA----AG-G-----T--TC-AA------C-C 3772
CPZ.US.85.CPZUS AA-T--T--T-----A---G-A---C-CAC---GG-A--CT----A--AA-A-----A-AGAATAC---T--TG----C--T-G---C-------TC-----------C--CT-T--G-----C--------------A--G--------G--------AG-A------- 4188
H2A.DE.x.BEN AC-A--T--C------C--G-A--A---G---TCT--CGGA-G--AC--GCA--C--A--CCC-A-G--T--T--CA--GT---T-----G----T-A-G--G--AG-AGC--GC--G---ACAG-GTCA---AATAGAA----G--C--G--C-----AG-AA-G---- 4510
H2A.GW.x.ALI AC-A--T--C------C-AG-A--A---G----CT-CGCG--G--AG-AACA--C--A--TCC-A---CC--T--TA--GT---T-----G----T-A-G-----AG-AGC--GC--G---ACAG--TCA---AATAGAA----A--------C-----AG-AA-G---- 4503
H2A.SN.x.ST GC-A--C--C------C-AG-A--A---G----CT--GCGA-G--AG-AACA--C--A--TCC-A-G-CC-----TA--GT--------------T-A-G-----AG-AGC--GC------ACAG-GTCA--GAGTA-AA----A--------C-----AG-AA-G---- 3955
H2B.CI.x.EHO AC-A------------C-AG-A---C-TG-----T--GCA-----AC-A-----C--A---CC-C-G--C--T--CA--GT---T----------TCA-G-----AG-AGCT---------ACAG---CA------CC-A----A-GAG-------T--AG-AA-G--C- 4481
H2B.GH.86.D205 AC-G--------C--AC-AG-A--AC-TG-----T--GCAT----A--AACA--C--A-A-CC-C----T-----CA--GT---T----------TCA-G-----A--AGCT-----G---ACAG---CA------CCAA----AGCAA-------T--AG-AA-G--C- 4483
H2G.CI.x.ABT96 GC-G--------C---C--G-R--AC-TG-G---T--GCAA-G--C--------C--A--TCC-A----C--T--CA--GTR--T--C--G----TCA-G--R-----AGC--GR------ACGG---CA-----CCC------A---A-------T--AG-AA-R--T- 3837
H2U.FR.96.12034 AC-G--C--C--C--AC-AG-A--A---G----CT--GC-A-G--C--AG-A-----A---CC-A----------T--G-----T---------AT-A-G-----A--AGC--G---G---ACAG---CA--G--CCCAC----A-G-A----C-----AG-AC-T---- 3989
MAC.US.x.239 AC-G--T--T-----AC-AG-A--A--GG-----T--CTCA-G--A---ACA--C--A--GCC-A-G-C---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAGCAG-C----T--------------AG-AA-G--T- 4427
Pol __E__Q__T__T__N__Q__Q__A__E__L__E__A__F__L__M__A__L__T__D__S__G__P__K__A__N__I__I__V__D__S__Q__Y__V__M__G__I__I__T__G__C__P__T__E__S__E__S__R__L__V__N__Q__I__I__E__E__M__
MAC.US.x.251_1A11 AC-G--T--T-----AC--G-A--A--GG-----T-CCTCA-G--A--AACA--C--A--GCC-A-G-C---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAGCAGAC----T--C---------A-AG-AA-G--T- 4426
MAC.US.x.251_BK28 AC-G--T--T-----AC-AG-A--A---G-----T--CTCA-G--A---ACA--C--A--GCC-A-GAC---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAGCAG-C----T--C-----------AG-AA-G--T- 4403
MAC.US.x.EMBL_3 .ACA--T--T-----AC-AG-A--A--GG------------AT-GCA-TG-A--C--A--GCC-A-GAG---T--TA--GT---A-T----GTATGT-AT--G-AT-A-A-CAGGTTC--TACAG--TCA--GAGCAG-C----T--C-----------AG-AA-G--T- 3898
SMM.SL.92.SL92B AC-GG-T--C------C-AG-A---C-G--G--CC-G-TAT-G--C---A-A-----TCC-AGTA-G--C--TG-------G--------G----TC--GAAC--A--AAC--G---G---TCAG--TCG--T-----TA----GGCA-----T--T--A--AC--G-TC 3858
SMM.US.x.H9 AC-G--T--C-----AC-AG-A-----GG----CT----------C--AGCA-----A---CC-A---C---T--TA--GT---T--C-------TTA-G--C--AG-AGC--GT-----CAC-G--TCA---AGTAGA-----A--C--G---------A-AA-G--T- 3900
SMM.US.x.PGM53 AC-G--T--C-----AC-AG-A-----GG----CT-C--------C--AGCA-----A---CC-A-G-CC--T--CA--GT---T--C-------TTA-G--C--A--AGC--GT-----CAC-G--TCA---AGTAGA-----A--C--G---------G-AA-G--T- 4344
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AC-G--T--C--C--AC-AG-A-----GG----CT-C--------C--AGCA---------CC-A---C---T--TA--GT---T--C-------TTA-G--C--AG-AGC--GT--G--CAC-G--TCA---AGTAG------A--C--G--------AG--A-G--T- 4430
STM.US.x.STM AC-G--T--T-----AC-AG-A--A---G-----T--GCCA-G--C---GC---C--A--TCC-A---C---T--T--GGT--------------TGA-G--------AAC--G---G--CACAG--TCG--GAGCA-------A-----G--------AG-AA-G--T- 4074
SAB.SN.x.SAB1C GA-T--T--C--C-----AG-A------G-G--C---CTGT----C--AAGA--C--T---AGCA-------T---A-------------------TA-G--T--T--AGC--GGG----TACAG--TCA--TAATA-CA----AC-A-----T------G-AC------ 4526
TAN.UG.x.TAN1 G--T--C--G--C--AC-AG-A--A---------G-CCT------A--AA-AC--AGTAAGAGCA----T--T--------G--T-----G----TCA-G------C-GAC---------TACA--------C--C-T-C----A-----------T--AG-AA-G--T- 4327
VER.DE.x.AGM3 AA-T--------C---C-AG-A--A---ATG--C--AA-AA-G--AC-AG-A---AGT--GCCTA-T-----------------T------------A-G-----AT-AACT--C-----CACA--G-----C---CCC---A-AG-A-----T----CA-TAA-GG--C 3850
VER.KE.x.9063 GC-G--T-----C---C-AG-A--A--GGT---C--AA-AA-G--C---G-----AGT---GA-A-------------------T-----------CA-G-----AT-GAC------G--CACA--------C--CCCA-----AG-A--G--C----CATTAA-GG--- 4355
VER.KE.x.AGM155 AA-------------AC-AG----AC-GAC---C--AA-AA-G--C---G-----AGC--CCCTA----C--T-----------T-----------GA-G--C--AT-GAC------G--CACA--G-----C--CCCAC----AG-A----------CA---A-GG--C 4347
VER.KE.x.TYO1 AA----T--C------C-AG-A--A---AC---T--AA-AA-G------G-A--CAGT--GCCTA-T--G-----------------T---------A-G-----TT-GAC---------CACA--------T---CCA-----AG-G-----T----CCTTAA-G---C 4352
COL.CM.x.CGU1 ---AGGGT--------C-AG-A---C-GAC--G-G---TG------C-AA-AC--GG-CC-AA-AG-A-G--TT-G---------AGT-TT-----------G--A---ACT-GG--G---T--G-TCAGCTTC--TCTAGTAGAGGGG-G--T--TC--GCAGGT--GG 3897
GRV.ET.x.GRI_677 AA----C--T--C--AC-AG-A--A---AC----G--A-GA-G--A---G----CAGT---GA-A-T-----T-----C-----T--T-------T-A-GAAC---T-GAC----TGT---C-GG-----A-C---CCC-----GG-A--G------C-AGCCC----G- 4301
MND_2.CM.98.CM16 GA-T--C-----C--A--AG-A--A--GG-G-----AA-AA-G--A--A--A--C--A---CC-A-------T-----G-----T-----G-----TA-G--T---C-ATCG---GC---C--C---TCA--CAACCCCA----A-GAG----T-----A-TCA-G--CC 4129
DRL.x.x.FAO A--A--C--C---------G----A-----G--C---CTGT----C---A----C--T--TCC-A----C--T-----G--G--T-----G--C--CA-G--T--A--ATCCT-CTCC-----AATC-----CAATCCTA----G--------T-----A--AA-G--C- 3695
RCM.GA.x.GAB1 A--A--T--T-----A--AG-A--A---G-----G-A-TA--G--A--AA-A-----A--GCCTA-------------C-----T-----G----TT-AT-----TC-AG--------------ACT-----C----G------G-CAG----T---A-T---A-G---G 3607
RCM.NG.x.NG411 AA-T--T--C-----A--AG-A------GG----G-A-TA--G--C--AA-A--C--A---AA-AGG-----------------T--T-G-C---TG--T--C--AT-AGC--G-AGT-----CAC------GAGCCCCC----AC-A--G--T-----A--AA-G---G 3622
MND_1.GA.x.MNDGB1 AA-T--C--C------C----A--A-----T---G-AA-A------C-AG-A---AGT---AGTT-T--T--------------T----------T-G----T--AC-AGC-AGCAG---TAC-G---CA--TCACCCCA----A--GG----------ATTAA-G-A-G 3815
MND_2.GA.x.M14 AA-------T--------AG-A--A---G-G-----ACTGT----C---A-A-----A--TCCTAGG-C---T-----C-----------------------C--AC--TC---CACT-------G-TCA--CAACCCTA----T-GAG-------CA-C--AA-G---G 4056
MND_2.x.x.5440 A--A--G--C-----A---G-A--A--GAC---T--AA-GA-G--------A-----A---CCCAGG--G--T-----C--T--T--C--G------C----C--AC--TC----GCC--------GTCA--CAACCCCA----T-GGG----------A-TCA-G---G 3689
MNE.US.x.MNE027 AC-G--T--T-----AC-AG-A--A--GG-----T--CTCA-G--A---ACA--C--A--GCC-A-G-C---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAGCAG-C----T--C-----------AG-AA-G--T- 3895
LST.CD.88.447 A-----C--C-----AC-AG-A--A---G----TG-C-TAT-G--A--AAGA--CAGTAAGAGCAGG--C-------------------------TGA--AA-G-TT-ATCTCA--GG--TACAG---CA---CATCCTG----A--A--G--T------G-A-GT-A-- 3399
LST.CD.88.485 A--T--C--C-----AC-AG-A--A---G-G--TG-C-TAT-G--A--AA-A--CAGTAA-AGCAGG--C-------------------------TGA-GAA-G--T-ATCTCA--GG--TACAG---CA---CACCCTG----G--G--G--T------G-A-GT-AG- 3399
LST.CD.88.524 A--T--T--T------C--G-A--A---G-G---G-A-TGT-------A--A---AGCAA--C-AC---T-----------T-----C-------T-A-GAAGG--T-AAGTCAGAG---TACAG---C---GCATCCTA----G--GA-C--C---A--G--C-GCAG- 3396
LST.KE.x.lho7 ------C---------C-AG-A--AC--G-G---G--CTAA-G--A--A--A---AGCAATAGTA-------T-----------T----------T-A-GAA---AT-GTC-CA-AG----ACAG---CA---CACCCCA----A--AG-C--C-----A--A-GC-AGC 4483
GSN.CM.99.CN166 A--A--T---------C-AG-A--AC-C--T---G--CT-T-G--A--AA-A--AGG-CC-CC-A--A-G--TC-G--C-----T--C--G----T-A-G--G---T-G---AGT--G-----GGT-TCCACC--T-C-C----GG-A-----C---C-AG-AC-GC--- 3856
GSN.CM.99.CN71 A-GA--T--------AC-AG-A--AC-C--G---G--CT-T-G--A--AA-A--AGGACC-CC-AG-A-G---T-G--C-----T--C-----C-T-A-G--G---T-A---AGC--------AGT-TCCACC--TCCC-----GG-A-----C---C-AG-AC-GT--G 3838
MON.CM.99.L1 AC-G--C--C--C--A---G-A---C--G-G--CG-G-TA-----CC-CAGA---GGACC-CCTC-GA-G------A-T-----T--T--G----T-C-G--C--TC-AGCCT-CTGC--G--GATCTCA---AGTCCCA----GG-GGCC--C---C--G-AC-CT--- 3831
MON.NG.x.NG1 GC-G--T--C--C------G----AC--G-----G-GCT-T----A-----AA--GG-CCCGCTAGTA-G--T-----------------G----TCA-G------C-AGC-T--A-G-----GGTCTCG--G--CCCAA----AG-GA----C--CC-----C-CC--G 2424
MUS_1.CM.01.1085 AAGT--T--C--C-----AG-A--A--GG-G---G-C-TAT-G--C--AA-A--AGG-CCTCCTAGGA-G--TT----C-----T--T--G----TC-----G--AG-AGCTT-T--G---C-AG--TCCACT---CCA-----AG-G---------C--G--C--C-GT 3818
MUS_1.CM.01.CM1239 AA-T--T--C-----A---G-A--AC--G----TG-C-TGT-G--C---A-A--AGGCCCTCCCAGCA-G--T-----C-----T--C-------TGC-G--G--AG-GGCTT-T-----CC-AG--TCCACC--GCCC--G--AG-AG-------TC-A--A---C-G- 3808
MUS_2.CM.01.CM1246 AA-------C--C---C-AG-A---C-C-----C---CTCT-G---C-AAT----GG-CC-CC----A-G---C----------T--T-----------G-----A--CAC----GC------GGT-TCA--G--CCCTC-G--GG-G--G------C----AA-GC-G- 3916
MUS_2.CM.01.CM2500 AA-T-----C--C--A---G-A--A--G--G--T--A-TAA-G--CC--ACA---GGACC-CC-A--A-G--------G-----T--C--G-----CC-G--T-----CAC----GC------GAC-TCA--G--TCCCC-G--AG-GA-G--C---C-A-----GC-C- 3875
DEN.CD.x.CD1 A--A-----C-----A---G-A--A---AT--G-G-C-TAA-G--C--A--A---AGTCCCAACA-G--C--------C--T--T-----------CC----C-----AGC--GTAC---CAC-AC-TC----CATC--A----GG-A--G--C---C-AGCTA-GCA-G 4018
DEB.CM.99.CM40 GA-T--C--T--------AG-A--A---G----C--A-TGT-G--C---G-A--AGGCCC--C-A--A-G--T--------------C--G------C-G--G--A---TT--A---C---TC-G-G-CA---CATA--A----AG-AA-GG-----C--GCC--GCA-G 3934
DEB.CM.99.CM5 AA-T--T--C-----A---G-A--A---G----C--CCTA--G--C---G----GGGACCC-CCA-GA-G-----------------C--G-----T--------AT-GTT--A---C--CACGG---CA---CAT---A----AG-AA-G--C---C-AGCC---CA-G 3928
TAL.CM.00.266 AA-A--T--C--C--A---G-A--A--GG-----G-ACTAT-G--AC-CA-A-----A--GCCCA-G-----T-----C--------T--G----TC-AT--C--AT-GGC--G-AGC--CACAG---CA--TAACA--A--A-AG-AG-C--T--CC---TAC--C--- 4094
TAL.CM.01.8023 CA-T--T--T---------G-A--A---G-----G-GCTAT-G--A--AA-AC-C--T--TCC-A-G-----------C--------T-------TC-AT--C---T-AGT--G-A-T--CACAG-G-CA--CAACA--A----GG-AG-C--C---C-----C--T--G 3592
SUN.GA.98.L14 AA----C--C------C-AG-A--AC--G-G--T--AA-AA-G--C---G-----AGTA-GAGCTC---T--T-----------------G-----C---A--C-GC-CAGTAAGAG---CACAG---CA--T------C----A--GG-G--CG------TCA---GGC 4482
SYK.KE.x.KE51 AA-------C-----A---G--------G-----G-A-TAA-G--A--A--A--C--A---CC------T--------------T--T--G--------------AT-AATGAACTGT--TACATCCTCG---CACCCAG-----G-A--G--T--GC-AA--GCT--GG 3983
SYK.KE.x.SYK173 GC-A--------C--AC--G-A--A---G-G-GCT-GCTCA-G--A--------C--AAA-GACA-------T------GT---T--------CT-T-AT--C--TC--ATGA--TGC--CAC-A-C-CA---CACCCAA----GG-G--G------C-AG--GCC---- 4328
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Pol p66 RT, Pol p15 Rnase H end Pol p31 Integrase start
H1B.FR.83.HXB2 AAAAGGAAAAGGTCTATCTGGCATGGGTACCAGCACACAAAGGAATTGGAGGAAATGAACAAGTAGATAAATTAGTCAGTGCTGGA.ATCAGG......AAAGTACTATTTTTAGATGGAATAGAT.AAGGCCCAAGATGAACATGAGAAA.TATCACAGTAATTGGAGA 4289
Pol K__K__E__K__V__Y__L__A__W__V__P__A__H__K__G__I__G__G__N__E__Q__V__D__K__L__V__S__A__G_#_I__R__.__.__K__V__L__F__L__D__G__I__D_#_K__A__Q__D__E__H__E__K_#_Y__H__S__N__W__R_
H101_AE.TH.90.CM240 -------G--A-----C---T-------------------G--G------------------------------------T-A---.------......--G--G--------------G------.-----T-----A--------A-G-.--------C--------- 3863
H102_AG.NG.x.IBNG -------C--A-----C---T----------------------G------------------------------------AA----.------......--G-----------------C------.--A--------A--G-----A-G-.--------C-------AG 3814
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------------C-----------------------------------------------T---------------------.------......G--------------------------.-----A-----A------------.------G----------- 3515
H104_cpx.CY.94.CY032 GG-----C--------C---T----------------------G-----------------------------------CAA----.-----A......--G--G---------------------.-----T-----A------------.-------A---C------ 3655
H1A1.UG.85.U455 ----------A-----C---T-------------G--------G--------------G---------------------T-----.------......--G--G--------------G------.-----T-----G--C-----A---.------T-C--C------ 3735
H1B.US.90.WEAU160 ----------------C--A------------------------------------------------------------T-A---.------......--------------------G------.-----------A------------.------------------ 4288
H1C.ET.86.ETH2220 GC-------G------C---T----------------T--------------------------------------A---AG----.------......-----G--G---C--------------.-----T-----A--G-----A---.--------C--------- 3681
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------C-----------------T---------------------------------------------AG----.------......--------------G------------.-----T-----G------------.--------C--------- 3811
H1F1.BE.93.VI850 ---------G------C---T----------------------G------------------------------------------.G-----......---A----G-----------G------.-----A-----A--------A---.-------AC--------- 3629
H1G.SE.93.SE6165 ----------------C---T----------------------G-----------------------C------------AG----.------......------------C-------C------.--A--------A--G-------G-.-------AC--C------ 3686
H1H.CF.90.056 -G--------------C---T-------------------------------------------------------T---T-----.G----A......-----G------C-------G------.--A--T-----A--------A-GG.-----T-AC--------- 3636
H1J.SE.93.SE7887 -G--------------C---T-G--------------------------------------G------------------T-----.------......-----G--G---C-------G------.--A--T-----A--T-----A---.-----T--C--------- 3603
H1K.CM.96.MP535 ---------G-A----C--AT-----------------------------------------------------------------.------......-----G------C--------------.-----T-----A--------A---.-----T-AC--C------ 3485
H1N.CM.95.YBF30 ---------GA--T-----CT-T--------T-----T-----T--------------G--G-----C--------T--CT-A---.--T--A......---A--T----CC-------T-----A.--A--------A--T-----C-G-.--------C-------A- 3883
H1O.BE.87.ANT70 --------C----G-----TA-------T--T--C--T-----C--A------------A--A-------------A--CAAG-AT.--T--A......-G---C--G--CC----A--------C.C----A-----A--T-----A---.-----T----------A- 4344
H1O.CM.91.MVP5180 --------CGA--G-----TA-------T--T--T--------C--A------------A--A-------------A--CAAA-AC.--T--A......-G---C--G--CC-G--A---------.C----A-----A--T-----A---.-----T------------ 4319
CPZ.CD.90.ANT ---GA---C--A-T--C--CT-C--------------T-----C--A--------------G-----C------------CAA--G.-----A......C----C--C---C-G--A--C------.--A--T-----G--C-----T---.-----T--C--------- 3728
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------C-----T--C--TT-C--------T-----T--G--C--A-----------------------G---------T-----.------......-----------CC-G------------.--A--A--G--A--------A-G-.-----T--C-------A- 3869
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---------GAA-A-----TT-C--------T-----T-----T-----------------GA----C-----------CA-A---.------......-----CT----CC-------T------.-----T-----A--------A-G-.-----T----------AG 3861
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----------A--T--CT-AA----------T-----T--G-----A--------------------C------------T-A---.--T---......-----C--T---C-G------------.CGA-----G--A--G-----A---.--C--T-A---------- 3844
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----A--G--A--G-----CT----------T------------------------------A----------------CT-A---.--T---......-----C--C--CC-G-----G------.--------G--A--G-----A---.--C--T-A---------G 3835
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----------AA-T-----AT------------------G---T--A--------------G---------C----T---T-A--G.-----A......-----T--T--C--------------A.--A--T-----A--------A-G-.--C---TC--------AG 3831
CPZ.CM.98.CAM3 -G--------AAGT--C--TT-------G--------T------G-------------------------------T---T----GA-----A......-----T--C-----------T------T---CA-A-G--A---------G--A-----T-AC--------- 3703
CPZ.CM.98.CAM5 ----------AAGT--C--CT-------G------------------------------------------C----T---T-A--C.--T--A......-----C--C--C--------T--C---.-----A--G--A--------A--G.-----T-AC--C----A- 3991
CPZ.GA.88.GAB1 ----A-----AA----C--CT-C--------------------T--A-----------G-----G-----------------A---.------......-----G-----CC-------------C.-G---------A--------A-GG.-----T----------A- 4350
CPZ.GA.88.GAB2 -G--A--G---------T--A-------------------------A--------------G--------G---------AG---C.-----A......--G--G--------------T------.-----A-----A--C-------G-.-----T--C--C------ 3682
CPZ.TZ.01.TAN1 -----AC-GCAA-T-----A--------------C--T-----T--A--G--T------G-------C-----G--T---AAAAAT.--T--A......---A--T----CC-G--------TA--.G-A--A--G--A--C-----T---.----------------A- 3933
CPZ.US.85.CPZUS -G--A-----AAGT---A-CT----------------T------------------------A--------C--------T-A--G.-----A......-----T--T--CC-------C------.--A--A--G--A--C-----C---.-----T----------C- 4349
H2A.DE.x.BEN -G------GCA------G-T--------C-----C--T-----C--A--------CC-GG-------CC-T-----A---CAA--C.-----A......C-----T----CC-G--AAAG-----G.CCC--T-----G--------A---.-----T--C-T-ATA-A- 4671
H2A.GW.x.ALI --------GCCA-----G-T--G-----C-----C--------C--A--G------C-GG-------CC-T-----A---CAG--C.-----A......C-----T-G---C----AAA------G.CCA--T--G--A--------A--G.-----T--C---GT--A- 4664
H2A.SN.x.ST --------GCAA-----G-T--------C-----C--T-----C--A---------C-GG-G------C-C-----A---CAG--C.-----A......C-----T----CC----GAA------A.CCC--T--G--G--------A---.-----T--C---GTA-A- 4116
H2B.CI.x.EHO ----------AA-A---G-A-G------------T-----G---C-G--T--T---C-GG-------CC-CC----G--CCAA---.--T--A......C--A-C------C----AAA------A.CCA--T-----A--------A---.-----T-A----GTA-A- 4642
H2B.GH.86.D205 ----A--GGCA--A---G-A-G------------T-----G---C-G--T--T---C-GG-------CC-CC----A---CAA---.-----A......C-G--CT-G--CC----AAA------A.CCA-----G--A--G-----A---.-----TG-C---GTA-A- 4644
H2G.CI.x.ABT96 ----A---RCTC-A---G-A-G------------T--T--------A-----T---C--G-G-----CCRTC----A--CCAG---.--T--A......C----------C--GR-AAA------A.CCT--T-----A--------A--R.-T---T------GTA-A- 3998
H2U.FR.96.12034 GG--A---GCA--G---G-T-GC--------T--T--T--G--T-----T--C---C--G--------C-T--G--G---CAG---.--T---......C-------G---C----AAA------A.CCA--T--G--A------------.--C--T--C---GTT-A- 4150

Pol RNAse H end Pol p31 Integrase start
MAC.US.x.239 -----TC-G-AA-T---G-A-----------------------T--A--------CC--G--A----CC-CC----T---CAA--G.--T--A......C----T--C--C--G--AAAG-----G.CCA--A-----A--------T---.--C--T------GTA-A- 4588
Pol I__K__K__S__E__I__Y__V__A__W__V__P__A__H__K__G__I__G__G__N__Q__E__I__D__H__L__V__S__Q_#_G__I__.__.__R__Q__V__L__F__L__E__K__I_#_E__P__A__Q__E__E__H__D_#_K__Y__H__S__N__V_
MAC.US.x.251_1A11 -----TC-G-AA-T---G-A-----------------------T--A--------CC--G-------CC-CC----T---CAG--G.--T--A......C----T--C--C--G--AAAG-----G.CCA--A-----A--G-----T---.--C--T------GTA-A- 4587
MAC.US.x.251_BK28 -----TC-G-AA-T---G-A-----------------------T--A--------CC--G--A----CC-CC----T---CAG--G.--T--A......C----T--C--C--G--AAAG-----G.CCA--A-----A--------T---.--C--T------GTA-A- 4564
MAC.US.x.EMBL_3 --...-TC-G---T---G-A---------------TTAG----T--A--------CC--G--A---G-CC-C----T---CAG--G.T-T--A......C----T--C--C--G--AAAG-----G.CCA--A-----A--------T---.--C--T------GTA-A- 4056
SMM.SL.92.SL92B -G--A---GCA--A--CA-A-G------T-----T--T-----C--A-----G--CA-TG-G-----CCGT-----T---CAA---.--A--A......C-G--C--G--CC----AA-T-----G.CCA--A-----A--C-----C---.-----T--C---GTA-AG 4019
SMM.US.x.H9 --------GCAA-T---G-A-----------T-----T---RR---A----A----C--G--------C-TC----T---CAA-A-.--T--A......C----C-----C-----AAA------A.CCA--G--G--A--G-----A---.--C--T--C---GTA-A- 4061
SMM.US.x.PGM53 --------GCAA-T---G-------------T--T--T--------A---------C--G--------C-CC-G--T---CAA---.--T--A......C----C-----C-----AAA------A.CCA--A-----A--G-----A--G.--C--T--C---GTA-A- 4505
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --------GCAA-T---G-A-----------T-----T--------A---------C--G--------C-CC-G--T--CCAG---.--T--A......C----C-----C-----AAA------A.CCA--A-----A--G-----A--G.--C--T--C---GTA-A- 4591
STM.US.x.STM --------GCAA-T---G-A-----------------T--------A---------C-GG-G------C-T--G--A---CAG---.--T--A......C-G--C-----CC----AAA------A.CCA--T-----A--G-----A---.-----T--C---GT--A- 4235
SAB.SN.x.SAB1C -G-----GGCA--G---A-A-----------T--C--T------G-A--T--C-----GG--A-T------C----T---CAA---.--A--A......C----------CC-G--CA----T--A.G-A--A-----A--G-----T---.--C--TGCC--------G 4687
TAN.UG.x.TAN1 -T--A--TGCTA-----T-AA-C--------------T-----G--A--G------C--G--A-------GC----A--CCAG--G.--T---......C----G-----C-----CA----G--A.G-A-----G--ATC------T---.-----T-C-------CA- 4488
VER.DE.x.AGM3 ----AC-TC--A-A--CT--CA-------------G-------G--A-----C------G-GA--------C----A---CAA--G.--G---......---A-TT----------AAA------A.G-A-----G--G--------A-GG.--C--T-A---------G 4011
VER.KE.x.9063 -G--AAGGGCAA-A--C--ACA------G--T-----------T--A--G---------G--A----C--------A---CAA---.--A--A......-G---T------A---GAA-------A.G-A--T-----A--------C-G-.-----T----------A- 4516
VER.KE.x.AGM155 -G--A---GCCA--------CA---------T--T--T-----T--A--G--C------G--A----C--------A--CAAG---.G-T--A......-G-A--T-G--CA-T-GCA-G-----A.G-A--A-----A--------T-GG.-----------C------ 4508
VER.KE.x.TYO1 -----C--C-AA-A---T--CAG--------------T--------A-----------GG-GA-------------G---AAA--C.--T--A......-G---TT----C-----AAA------A.G-A--T-----A--G-----A-G-.-----T-A--------A- 4513
COL.CM.x.CGU1 CT--A---GCCA-TC--G-A--C---TGT--------T-----G--A-------------TGA-----C--AAG--A......---.G-A--A......C-G---A-G-GGA-----AA------A.GCA--AG----A--C---C-A--G.-T---T------GT-CAG 4052
GRV.ET.x.GRI_677 -----AGGC-------CT-ACA------------T--T--G--G--A-----C---AC-G--A-------------A--CAAA---.--A--A......C-GA-C--C--C------A-------A.G-A--A--------C----CA--G.--C--T-AC--------- 4462
MND_2.CM.98.CM16 -C------GCA--A--C--A--T--------------------C--A-----G-----G------------C----G--CAGA---.G-A---......C-------G--------A--C------.--A--A-----A--G-----T---.-------A---------G 4290
DRL.x.x.FAO GT--A---GCA--T--CT-AAAT--------------T--------A-----T-----GG-G-AG--C---C----T---AGA---.--A--A......C----GT----CC-----AAC--G--A.--A--A--G--A--------TTT-.--C--T-A---------- 3856
RCM.GA.x.GAB1 GG--A---GCA--G--C--TT-C-----G--C-----T--G--C--C-----------GG----------------T---AAA---.-----A......C-G-----G--CC-------G-----A.--A--A-----A--------A--G.-----T-A---------- 3768
RCM.NG.x.NG411 GG------G-A--G--C--CT-C--------G-----T-----C-----G--------G--G--------------G---CAG---.--T--A......C-G--------CC----C--G----GA.--A--A--G--A--------A---.-----T--C--------- 3783
MND_1.GA.x.MNDGB1 G---A-----AA-T---T-AAGT---C----------------G--A-----G-----G---A-------GC----A---T-A---.-----A......-----CT----CC--C-AAAT-----A.CCA--A--G--A------------.-----T--C---GAAGC- 3976
MND_2.GA.x.M14 CC--A---GCT--A--CT-A--------------T--T-----C--A-----C---------A----C--------A--CAAA---.-----A......C----------CC-G--A---------.--A--T--G--G--------C---.--C--T-A---------- 4217
MND_2.x.x.5440 GC------G--A-T-----CT-------C-----C-----G--T--A-----T--------GA-------------A---AAG---.--A--A......C-G--------------G---------.--A-----G--A--------C---.-------A---------- 3850
MNE.US.x.MNE027 -----AC-G-AA-T---G-A--------G--------------T--A--------CC--G--A----CC-CC----T---CAA--G.--T--A......C----C--C--C--G--AAAG-----G.CCA--A-----A--------T---.--C--T------GTA-A- 4056
LST.CD.88.447 -G--A--CC-A--G-----A-G------------T--------T--A--G------C--G-------CC-CC--------AAA---.--T--ACAAAAAC-------G---C---GAAAG-----G.CCC--A--G--A--GT--AGC---.-T---T-A----GCT-A- 3566
LST.CD.88.485 -G--A--CC-A--A-----A-G------------T--------T--A--G------C--G-------CC-CC--------AAA---.--T--ACAAATAC-------G---C----AAA------G.CCA--A--G--A--G---AGC---.-T---T-A----GCT-A- 3566
LST.CD.88.524 -G--A--TGCA--T--C--A-G------------T--T-----T--A--G-----CC-GG-GA-----C-------T-T-AAA---.--T---ACAAAAC-G--CA-G---C-G--GAAG-----A.CCA--TGT---A--G----GA--G.-T-----A----GCA-A- 3563
LST.KE.x.lho7 -G--A--TC-A--T-----A-G------G--T--T--T--------A-----T---C--G-G-----CC-CC----A---AAA--T.--A--ACAGAAAC-G--CA-G---C----AAAG-----A.CCT--AGT---A------AGC---.-TC--T-AC---GCA-AG 4650
GSN.CM.99.CN166 --------GCCA----CT-AAGT-----T--G--------G-----A--------CAC-G-G--G--C-----------CAAG---.---C-C......C----G--T--CC-G--AAAC-----G.CCT--AGT---A--C-----A--G.-----T----------AG 4017
GSN.CM.99.CN71 GG--A--GGCC-----CT--AGT-----T--------------G--A--------CAC-G-G-----C-----------CAGA--G.---C-C......C-------C--CA-G--GAAC-----G.CCC--AGT---G--C-----A---.-----T----------AG 3999
MON.CM.99.L1 -------CC----A-TCT--T-------------T-----------A------------G--------CGCC----GG-CCAG---.--T---......C----C--G---A-G--AAATT-G--A.CCC--AAGG--A--T-----A--G.-----T----------A- 3992
MON.NG.x.NG1 G---AA-GC----A---T--T-------C--G--C--------C--A--G---------G----R--C--------A--YCAA--G.-----A......C-G--C--C--CA-G--GAAC--T--A.CCR----G---G--T-----A---.--------C-------A- 2585
MUS_1.CM.01.1085 C---A---GCCA-A--CT-AT-------G-----C--T--G--T--A-----------GG----G--C--------A-A-AG----.------......C----C-----CA-G--ACAG-----A.CCT--AA-G--A--T-----A---.----------------AG 3979
MUS_1.CM.01.CM1239 CC-----GGC---A--C--AT-G-----G-----C--T-----T--A-----------GG-T--G--C---C-G--A--CCA----.--T---......C-G--G-----CA-G--GCA------G.CCT--AA----G--C-----A--G.--C--T--C-------AG 3969
MUS_2.CM.01.CM1246 GC--AA-TGCCA---T-A-AT-CC-A--------C-----G--C--A-----G-----GG-------CC-CC----T--CAGG---.---C-C......C-G---------A-G--AAAT-----C.CC---AGTT--A--C--------G.--C--TTC--------AG 4077
MUS_2.CM.01.CM2500 CC--A---GCAA-A--C---T-C-----------C--T--------A--G-----CC-GG-------CC-CC----T---AAA--G.---C-C......C-G--T--G---A-G--AAAC--T--G.CCA---AT---A--C-----T---.------TCC-------A- 4036
DEN.CD.x.CD1 GC------G-AA-A--CA-CA-C-----T-----C-----------A-----C---AC-G--A----C--GC----T---AAA--G.-----A......C--A-C-----C-----ACA---TCCA.C-A--T-----A--------T---.--C--T--C-------A- 4179
DEB.CM.99.CM40 GG--A---C-AA-T-----A--------------C-----G-----A-----------C--G------------------AAA---.--A---......-GGA-C--C--C--G--AA-GG----G.G-A--------G--C-----A---.--C--TG-G-------A- 4095
DEB.CM.99.CM5 --------C----A-----TAAT-----------C--------T--A-----G-----T--G-----C-----G--A---AGA---.--A---......-G-A-C-----C--G--AA--G----A.G----T-----G--T---------.-----TG---------A- 4089
TAL.CM.00.266 GC-----GGCA-----CT----T---C-G--G--C--------C--A--------------G--G-----G-----A--CCAA---.------......--GA-C--T---G----ACAG--CCCA.G-A--A-----A----------G-.--C--T-A---------G 4255
TAL.CM.01.8023 GC------GCT--G--C--TA-----C-------C--T--------A--------------------C--GC-G--G---CAA---.------......-G-A-T--C---G----ACA---CCCA.G-A--A--G--A--G-----A-GG.--C--T-AC-------AG 3753
SUN.GA.98.L14 -------CC----A--C--A-GT--------G--------------A---------C--G--A-----C--C----T--CCAG---.-----AAAGAGAC-G---A-G---A----AAAG-----A.CCA--TGT---A-------G---G.-TC--T-AC---GCAGCC 4649
SYK.KE.x.KE51 -G--A------A----CA-AA-C-----T-----C--T--------A---------C--G--------C-------A---AAG---.--T---......---A----G---C-G---AAC--CCCA.--A--A--G--A------------.-------C----GTAGA- 4144
SYK.KE.x.SYK173 --------GCCA-A---G--A-------C-----C--T--------A------------GCT--T------C--------AAA---.--A--A......---A-C-----CC----AA----TCCC.C-A--A--G--A--T-----A-GG.--C---TCA---AT-GAG 4489
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H1B.FR.83.HXB2 GCAATGGCTAGTGATTTTAACCTGCCACCTGTAGTAGCAAAAGAAATAGTAGCCAGCTGTGATAAATGTCAGCTAAAAGGAGAAGCCATGCATGGACAAGTAGACTGTAGTCCAGGAATATGGCAACTAGATTGTACACATTTAGAAGGAAAAGTTATCCTGGTAGCAGT 4459
Pol _A__M__A__S__D__F__N__L__P__P__V__V__A__K__E__I__V__A__S__C__D__K__C__Q__L__K__G__E__A__M__H__G__Q__V__D__C__S__P__G__I__W__Q__L__D__C__T__H__L__E__G__K__V__I__L__V__A__V
H101_AE.TH.90.CM240 A-------------------TT--------A----------G---------A---A---------------A--------G-----T-----------------------------G---------T-------C------C-------------C-------------- 4033
H102_AG.NG.x.IBNG --------------------T---------A-------------------G---------------------A-G-----G---------------------------G-----------------T----------------------G---A-----T-A-------- 3984
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------------------------G--------------------------------------AT-------------------C------------------------------------------------------------A-------A-------- 3685
H104_cpx.CY.94.CY032 --------------------T------T-A--G-----------G--------T------A-------------------G--------------------G--------------G--------GT----------------------T---------A---------- 3825
H1A1.UG.85.U455 --------------------T-----------G-----G--G------------------A----------A--------G-----------------------------------G---------T-------C------C-------------A-----A-------- 3905
H1B.US.90.WEAU160 --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------G------A---------------- 4458
H1C.ET.86.ETH2220 ----------A---A-----TA-C-----C------C-C--------------TT-------------------------G--------A------------A-T-----------G---------T-------------C--------G---A-C-------------- 3851
H1D.CD.84.84ZR085 --------------------------------G--------------------T--------------------------------A---------------------------------------T----C-------------------------------------- 3981
H1F1.BE.93.VI850 --G-----------------T---------A----------------------T-----------G--------------G-----------C-----------------------G---------T-------C--------------C--G----------------- 3799
H1G.SE.93.SE6165 --------C-----------TT--------A-------------------G-----------------------------G---------------------------------------------T--------------------------A-----A-A-------- 3856
H1H.CF.90.056 ---G----------------T--A------A----------------------T--------------------------G-----------------------------C---------------T-------C--------G------C-------T----------- 3806
H1J.SE.93.SE7887 --------------------T-----------------------G--------T-----------------------G--G-----------------------------------G---------T--------------C---------------------------- 3773
H1K.CM.96.MP535 --------------------T---------A-------C--------------T--------C-----------------G--------A------------------------------------T--------------------------A---------------- 3655
H1N.CM.95.YBF30 --------C------------T-A--C--CA----G--------------------------C-----C-----------G-----------------G--CA-T------------G-G------T-------------C-----G------A-C-----T--G--G-- 4053
H1O.BE.87.ANT70 ---C-A--------A---GGA--A-----A--G--G--C--G-----CA-T--T------CC---------TA-------G-----A--T-----T--G--------C-------A-G--------A-------C------A-G-----C---A-C--AA-A--T--T-- 4514
H1O.CM.91.MVP5180 ---T-A--------C---GGAT-A-----AA-------C--G-----CA-T--T--T---CC------C--TA-------G-----A-C------T----------AC--C----AG---------A-G--------------------C---A-C--AA-A--T--T-- 4489
CPZ.CD.90.ANT T--T-A--AGA---A-AC--T--T--C---A-T--G--T--------TA----ACAG--------------CG----G----------G------------------C------------------G-------C--C-----------T-----A---A-A-------- 3898
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --TT----GG----A------T-A-----CA-------------G-----G--T-A----------------G----------G--TC-------G--G--T--T-----C-------C------GA-G-----C--------------C---A-C---A-A-------- 4039
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------C-----------T--A--C--CA-------T-----------------T--------G-----AT-G--------------A-----G---A-CA-------------GG--------T-------C--------G--G------A-------T-------- 4031
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --T-----C--------C--T--------CA-T-----------G--------T--T--------------------G-----G--A-----------G-----------C--------------GT-------------CC-------------C---T-A-------- 4014
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --C-----C-----------T--------CA-------------G--------A-AT--------G-----AT----------G-----A--------G---------------------------T----C--C-----C--G--------GA-C-----A--G----- 4005
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---------CAG--C------T-A-----AA----G--T---------------CAA-----------------------------A--------------T--------C--------------GA-T-----C--C---------------A-A--TA-A--G----- 4001
CPZ.CM.98.CAM3 --T-----A--------C--TA-A----A-A----G--C------C--------C-T-----------C--A-----------G-----------G-----------C--C-----C---------T----C--C-----CC----------------------G----- 3873
CPZ.CM.98.CAM5 --T-----C--------C--T--A-----------G--C-----------------T-----C--G--C---T-------G-----------------------------------C--T------T----C---------C-----------A-C-----A--G----- 4161
CPZ.GA.88.GAB1 --T-----------------TT-A-----CA-------------------G---CAT--------G--C---G----------------------G--G-----------C-----G--T------G----------C--CC-------C-----G---A-A--G----- 4520
CPZ.GA.88.GAB2 --C------GA---A--CC-A--C-----G--------C----------------CA-----------------T-----------A--A-----------G--T--C--------G--C-----G--G--C--C--C--C--------G---A-A--------G----- 3852
CPZ.TZ.01.TAN1 --TT-A---GA---A-A---T-----C--A--T--G--T--------TA-T--TCAG---CCA-----C--TA----------G--T--A--------G--G----AC-------A---C------A----C-----C--CC----------G--C---A-A-------- 4103
CPZ.US.85.CPZUS --T-----C--------------------A--G--C--T--G--G-----G----------------------C---------G-----A-----G--G-----T--C--------T--C-----G-----------------------G---A-C--TA-A--G----- 4519
H2A.DE.x.BEN -A-C-AA-CCA-A-A---GGAA-A--C-T-C---------G-C-G------AA-TCA----CCC----C--A-AG--------------A-----G------A-TGCAGAAAT---CG-T------A-G--C-AC-----C------------A-C--TA-A-------- 4841
H2A.GW.x.ALI -A-C-AT-CCA-A-A---GGAT-A--CAA-C-G--G----G-C-G------AA--CA----CCC---------AG--G-----G--T--A-----G-----GA-TGCAGAA-T---C-CT------A-G--C--C-----C--------------C---A-AA------- 4834
H2A.SN.x.ST -A-C-AT-CCA-A-A---GGA-----CAAAT----G----G-C--------AA--CA--CACCC---------AG-----G--G--T--A-----G------A-TGCAGAATT---C-CT------A-G--C--C-----C------------A-C--TA-A-------- 4286
H2B.CI.x.EHO -A-C-A-TCCA-A-A---GGGA-T----AAT----G----G-C--------AATTC------------C--A-A------G-----T--T--------G---A-T-CAGAA-T---G-C-------A-G--C--------------G-----G-----AA-A--G----- 4812
H2B.GH.86.D205 -A-C---TCCA-A-A--CGGAA-T----AAT----G------C-G------AATTC------------C--A-A------G-----T--T--------G---A-TGCAGAC-T---G-C------GA-G--C---------------------A----AA-A--G----- 4814
H2G.CI.x.ABT96 -AGT-AA--CA-A-G---GG-A-T--T-AAT-----------C-G------AATTCA-ACC-C-GT--C--A-AG--------------T--------G---A-TGCAGAATTG--T-CT------A-G--C--C--C-----------------A---A-A-------- 4168
H2U.FR.96.12034 -AGC-ACAGCA-A-A---GGTA-A----AAT-------C---C--------AAT-CT---C--GTT--C----AG-----------------------G---A-TACAGAAGT---G-C-------A-G--C-----C--C-----G---------G--A-C--G----- 4320
MAC.US.x.239 -A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAA----G--C-G-C-G-------A--C---------------T-AG--------G--T--A-----G--G-C-A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--------C---C----G------A-A---A-A--T----- 4758
Pol _K__E__L__V__F__K__F__G__L__P__R__I__V__A__R__Q__I__V__D__T__C__D__K__C__H__Q__K__G__E__A__I__H__G__Q__A__N__S__D__L__G__T__W__Q__M__D__C__T__H__L__E__G__K__I__I__I__V__A
MAC.US.x.251_1A11 -A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAA----G--C-G-C-G-------A--C---------------T-AG-----------T--A-----G--G---A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--------C---C----G------A-A---A-A--T----- 4757
MAC.US.x.251_BK28 -A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAA----G--C-G-C-G-------A--C---------------T-AG-----------T--A-----G--G---A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--C-----C---C-----------A-AG--A-A--T----- 4734
MAC.US.x.EMBL_3 -A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAA----G--C-G-C-G-------A--C---------------T-AG-----------T--A-----G--G---A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--C-----C---C-----------A-AG--A-A--T----- 4226
SMM.SL.92.SL92B -AGT-A---CAGA-A-A----A-C----AAT-------T---C-G------AATGCT---A-C-----C--A-AG--G--------G--A-----T--GAC-A-TGCAGAGGT---C-C------GA-G--C--C--C--C-----------G------A-A-------- 4189
SMM.US.x.H9 AA-T---TATTCA-A---RGTT-A--TAGGC-----------C---------A--CA-----------C--C--G-----------Y--A-----G------A-TGCRGRA-T---G-CT------A-G--C--------CC----G--C---A-A--TA-A--T----- 4231
SMM.US.x.PGM53 -A-T---TATTCA-A---GGTA-A--TAGGC-----------C-G-------A--CA---C-------C--C-AG--------------A-----G------A-TGCAGAA-T---G-CT------A-G--C--------CC----G--C---A-A---A-A-------- 4675
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -A-T---TATTCA-A---GGTA-A--TAGGC-----------C-G-------A--CA-------G---C--C-AG--------------A-----G------A-TGCAGAA-T---G-CT------A-G--C-----G--CC-------C---A-A--TA-A--T----- 4761
STM.US.x.STM -AGC-A-TCTTCA-G---GG-A-A---AGGC----------GC-------G-AT-CA-----C--G--C--C-AG-----------T--A-----G------A-TGCAGAGTT---G-CT-----GA-G--C---------C-------C--GA-A--TA-A-------- 4405
SAB.SN.x.SAB1C AGT---CAACAA--A---GG-T-A--TG--A----------------------GGCA---CC------C---A-------G--GT-TG-A-----G--------TGC----------G-G------A-G-----------CC-----------A-C---A-A--G--T-- 4857
TAN.UG.x.TAN1 TTT--AAGAGA--CA--CGGTA-A---G-AC-G--------------------TGCT--CCCA--------AA-TCG-------C-G--A-----G--------TGCC---GT---GG-C------A-G--C-----------G---------A-C--TA-A-------- 4658
VER.DE.x.AGM3 AACT-A--AGACAC--A-GGG--A----AAA-T--G-------------------TG---CCA---------A-------G---C-AG-C-----G--------TGCCTCG-----GG--------A-G--C-----------------C--G--A---A-A-------- 4181
VER.KE.x.9063 AATT-A--GGACACA---GGAT-A----AGA----T--C-----G--------A-TG---CCA--TGCCA-AA-------G---C-A--A-----G---------GCCTCC-----GG--------A-G--C--C--G---G-----------A-AG--A-A-------- 4686
VER.KE.x.AGM155 AATC-A--AGACACA---GGAT------AAA-------T--------T-----A-TG--CCCA--------AG-------G---C-A--A--------------TGC-TCA------G-G-----GA-G--C--C------A-----------A-AG-GA-A-----G-- 4678
VER.KE.x.TYO1 AACC-A--AGA-ACA-A-GGG--T----AAA-------------G-----G----TG---CCA---------A----G------C-AG-------------G--TGCCTCA--T----C------GA-G--------T---C-------------AG--A-A--T--G-- 4683
COL.CM.x.CGU1 TATC-AAAAGAAC-A---GGGT-A--CA-------------------TTGG-AA--A---TCAG-G------AAC------C----TG-T-----C--GC----T-A---CTAT--CT--------T----------T---GAG--------G------T-A-------- 4222
GRV.ET.x.GRI_677 AGT----TACAG--A---GGAT-A--TAA-A-------------G--------GGCA---CCC-----C--AA---G-------C-T-A---------G------GCCTCCATT-A--CT-----GA-G--C--C--C--------------------AA-A-------- 4632
MND_2.CM.98.CM16 ---T-A--ACAA--C--CTGTA-A---AACA----G------------------CAG---CCA--G-----AAC---------GC-A--A-----C--G-----TACATCC-------CC------A-G--C--C------A-G-----------A---A-A-C------ 4460
DRL.x.x.FAO T-CT-A--ACAA--A---GGTT-A---GGGA----G--------------G--ACAG---CC---------AA--C-T-----GC-A--A-----C--------TGCA--C-------CT------A-G--C--C-----------------GA-A---A-A--G----- 4026
RCM.GA.x.GAB1 ---T----AGAA------C-AA-T----AAA----G-----------------ACAG---CCA--------AG-------G-----A--C-----G-----G--TGCA--------G-CT------A-G--C--C--------G---------A-A---A-A-------- 3938
RCM.NG.x.NG411 --------AGAA--A---C-AA-A--T-AAA-----------------------CAA--CCCC--G------G-------------AG-A--------G-----TGC---------T-CT------A-G-----C------C-----------A-C---A-A-------- 3953
MND_1.GA.x.MNDGB1 CA-T-AAGAGAGA-A--CC--T-A---G--C-------C---C-G--T--GCAA--T--CAG---G--CTGT-ATC-T-----GC----AA-G-----GAC---TGC-TCA-TT---G-C-----GA-------C------C-G---AATC--A----TA-A-------- 4146
MND_2.GA.x.M14 T--T-AAG-CAG--A----G-A-A--C---A----G--------------T--ACAG--CCCA--G------G-----------C-T--C--------G--G--TGCGGCC-------C-------A-G-----C--C---C----------G------A-A-------- 4387
MND_2.x.x.5440 --GT--T--CAG--C--------A--C--CA----G--------G-----T--ACAA---CCA---------AC---G------C-TG-T-----G--G---A-TGCAGA------G-C------GA-G--C--C--C---------------A-C---A-A-------- 4020
MNE.US.x.MNE027 -A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAC----G--C---C-G-------A--CA--------------T-AG-----------T--A-----G--G---A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--------C---C----G------A-A---A-A--T----- 4226
LST.CD.88.447 -ATT-A-AAGAAA-A---C--A-A--C---A-G-----T--GC-------GAAT--T---A-----------AC---G-----------AACA-----------TAC-TCA-----T--T------A----C--C--T--CA-G--G---C-G--A---A-TAAT----- 3736
LST.CD.88.485 -ATC-A-AAGAAA-A---C----A--C---A-G-----T--GC-------GAA---T---A-----------AC---G-----------AACA-----------TAC-TCA-----T--T------A----C--C--T--CA-G--G---C-G--A---A-TAAT---A- 3736
LST.CD.88.524 -ACT-A-AAGAAA-G-A-GGGA-A--C--CA-G-----T--GC--------AATGAG----C---G-------AG--G-----------AACA--T--------TGTATCAGTG--T--T--------G--------T--CC-------GC--A-C---A--AAT----- 3733
LST.KE.x.lho7 -ATC-A-AAGAAA-A--------A--C--CA-G-----C---C----T--CAATGA-----CA--C-----AAAG--------------AACA--------G--TGTCTCAGTG--T--T-----G-----C-----T--C---------C-G--C--TA-AAAT----- 4820
GSN.CM.99.CN166 TACC-AAGAGA-C-A-AC--AA-C--CG-AC--T-G--T-----------GAA--AA---TCC--G------G--C-T--G---C-A-AA-----G--G---A-TGCAGAATT---C--G-----GA-G--C--C--G-----G--------G--C---T-A--G--G-- 4187
GSN.CM.99.CN71 TATT-AAGGGA-C-A-AC--AA-C--GG-AC--T-G--T------------AA--AG--CTCC---------A--C-T--G---C-A-AA-----G------A-TGCAGAATT---C---------A-G--C--C------C-G-----C---------T-A--G----- 4169
MON.CM.99.L1 TACT-AAGAGA-ACC-ACC--A-T--TA--C-GT-G--C-----------CAA-CAT---C-C--------AAACC-T------C---AATCA-----G---A--GCAGAAGT----G-------GA-G--C--C--C---C----G----GCA-A--TT---------- 4162
MON.NG.x.NG1 TATC-CAGGGA-AC--A-GG-A-T---A-AC-CC----C-----G-----CAA-CAT--CCCC--G-----CAC-C--------C---AA--------G-----Y-CAGA-AT---G---------A-G-----C--T----AT-------GTA-C-----A-----C-- 2755
MUS_1.CM.01.1085 TACC-CAGGGA-A-A-ACC-AA-C---G--T-GT----C------------AA-CAT---CCA-----C---AC-C-T------C-A-AAACA--G-----CA-TGCAGAGAT---GG--------A-G-----C--C--CC-G--G------A-C--T--A-------- 4149
MUS_1.CM.01.CM1239 TATC-CAGGGA-A-G-AC---A-C---G--T--C-G--T--G---------AA-CTT---CCC---------AC-C-T--G--GC-A-AAACA-----G--CA-TGCAGAATTG---G-G------A-G--------T--C------------A-C---T-A-----C-- 4139
MUS_2.CM.01.CM1246 TATC-CAGGGA-A-A-AC---A-A--CA-CA-CT----C--G---------AA--AA--CTCAGC------AAC-C-T--G---C-A-AA-----G-----CA-TGCAGACTTG--GG--------A-G-----C------C-G-----C--G--C---T----G----- 4247
MUS_2.CM.01.CM2500 TATT--AGGGACA-A-A---TA-A--CA-AC-TC-T--C--G---------AA---A--CTCAGC---C--AAC-C-T------C-A-AA-----T-----CA-TGCAGACAT---GG--------A-G--C--C--C---------------A-C--T--A-------- 4206
DEN.CD.x.CD1 -AG--CAGAGA-A-G-A-GG---A---A--A-G-----T--G-----CA-TAATGT----CCA---------AC-C-T--G---C-A--CAGA-----G--G--TGCCTC--T-----C------GA-G-----C--C--C-----GAAT-----A--AA-A-------- 4349
DEB.CM.99.CM40 CA-T-AAGGGA---A-ACC-A--A--TA-AC-CA----T--GC----TA--A-ACAA--CCCC---------AC--G---G--GC---CA-----T--G--G--TGCCTCAATG--C--C-----GA-G--C--C--C---C-G---AAC---A-A--AA-A--G----- 4265
DEB.CM.99.CM5 CA-T--AGAGA---A---C-GT-A--TA-CT--A----C--GC-G--TA-T--GCAG---CCA--G--C---A----G-----GC-T--------T--------TGCCTCCATG--GG--------A-------C--C--CC-----AAC-----C---A-A-------- 4259
TAL.CM.00.266 -ATC-TAAGGCAAGA-----GT-A--CA-CA-------C--G-CT--TA---AAGCA--CCCC--------AG--C--------C-T-A-ACA-----GAACA-TGCAGC-GT---G-C-------A-G-----C--C-----G--G---C--A-C---TGT-------- 4425
TAL.CM.01.8023 -ACC-AAAGGCCAGG-----A--A--CA-CA-------C----CC--CA---AGGCA--CCCC---------G-CC--------C-A-A-ACA-----GACCA--GCAGCAGT---G-C------GA-G-----C--C--CC-G------C-G--A--ATGT-------- 3923
SUN.GA.98.L14 T-TT--CAGGAGATG---G--A-A--C-TA--G--------GC-G-----CAATGAA----CAC-------A-AG-----G--------AACA-----------TGCCTCAGTG--C--C-----GA-------C--C--CA-G----A------C--AA-A-----G-- 4819
SYK.KE.x.KE51 TAC--AAGGCAA--A---C-T--A--CAGACAG-----C----CT-------AA-TG---CCC-----C--AA-C-G-------C-A-AA-----G---------ACAGA--T---T-C-------A-G--------C--C--------------A--TTGT-------- 4314
SYK.KE.x.SYK173 TATC-TAGGCAG--G---C-T--A--C-GACAG----------C---TA--CAACAA---CCA--------AAAT-G-------C-A-AA-----G--------TGTAGA-AT-TAT-AT-----GA-G--C-----T---GAG-----C-----A---TGT-------- 4659
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H1B.FR.83.HXB2 TCATGTAGCCAGTGGATATATAGAAGCAGAAGTTATTCCAGCAGAAACAGGGCAGGAAACAGCATATTTTCTTTTAAAATTAGCAGGAAGATGGCCAGTAAAAACAATA...CATACTGACAATGGCAGCAATTTCACCGGTGCTACGGTTAGGGCCGCCTGTTGGTGGG 4626
Pol __H__V__A__S__G__Y__I__E__A__E__V__I__P__A__E__T__G__Q__E__T__A__Y__F__L__L__K__L__A__G__R__W__P__V__K__T__I__.__H__T__D__N__G__S__N__F__T__G__A__T__V__R__A__A__C__W__W__
H101_AE.TH.90.CM240 C--C--G-----------------------------C--------------A-----G--------C-----GC-----C-----------------------GT----...--C--A-----C--T------------A-C---G-A----AA--A------------- 4200
H102_AG.NG.x.IBNG C--------------C--------------------C--------------A-----G--------C---A-A--------------------------G---GT----...--C--A---------------------A-----G-A--A-A---G--A---------- 4151
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------------------------------------------A--------------C---G-C-------------------------------T----...-----A---------------------A--A--G------A---T------------- 3852
H104_cpx.CY.94.CY032 ------G--T--------C-----------------C--------------A-----------C--C--CA-AC-------------------------G----TG---...---G-A-----C---CC----------A-----G------A---A------------- 3992
H1A1.UG.85.U455 C--------------C--C-----------------C--------------A-----G--------C---A-AC-----------------------------GT----...--C--A---------------------A-C---G-A----AA--A-T----------- 4072
H1B.US.90.WEAU160 ---------------------------------------------G--------A-----------C---A-C------C-----------------------------...-----A---------------------A--A---------A----------------- 4625
H1C.ET.86.ETH2220 C--------------C--C-----G-----G--------------------A--A-----------C-----AC-------------G-----------C-GGGT----...-----A--T--------T--C------A--AA-G-A----AA--A------------- 4018
H1D.CD.84.84ZR085 ---------------C------------------------------------------G-------C-----C------------------------------GT-G-G...-----A---------------------A-------A----A---------C------- 4148
H1F1.BE.93.VI850 C--------T----AG--C--------------------------------A-----------C--C--CA-A-----G-------------------------T----...-----A---------------------A----CG------A---AT------------ 3966
H1G.SE.93.SE6165 ---------------C-----------------------------------A--------------C---A-A-----------------G----------C-GT----...-----A--T------------------A-----G-A--A-A---A--A---------- 4023
H1H.CF.90.056 C--------------C-----------------C--C--------------AA-------------C--C--G--G---C-----A-C---------------GT----...-----A--------------------GA-----G------A---A------------- 3973
H1J.SE.93.SE7887 ---------------C--------------------C--------------A------G------T----A-A--------------C---------------GT----...-----A--------------C------A---G-G-T--G-A---A------------- 3940
H1K.CM.96.MP535 C--------T--C--C--------------------C-----------G--A--A--------C--C---A-AC-----------------------------GT----...-----A----------C----------A-CA--GT-----A---A------------- 3822
H1N.CM.95.YBF30 C-----G--------C--CT-------------------T-----G-----A------------------A-------G-----T------------------GTT---...--C-----T-----ATC---------TA----C--T--A-AA--A------------- 4220
H1O.BE.87.ANT70 C-----G--A-----G-TC--------------G--A--------------A--A-----T--C--C--C--G------C-G--T-C---------T--T---GT----...-----A-----C--GCCT-----T--AA--A-A--TA-G-A---T--A---------- 4681
H1O.CM.91.MVP5180 C--------A----AC-T------------G--G--A--------------A--------T--C-----C--G-------------C---------T--C---GT----...-----A--------ACCT-----T--AA----AG-CA-G-AA--T--A---------A 4656
CPZ.CD.90.ANT G------T-T-----C-TC--------T-----A--GG---AT--G------A-AAGT--------C--C--G-----------CA-C---------------------...--C-----------AGCT--------AA----AG-A--A-AA--G--A---------- 4065
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----A-------------C-----------------C--------------A--A-----T-----C--CA-A------------A-C-----------G---GTCT--...--C--A--T-----G-CA-----T--AA--AA-G-A----AA--A--A---------- 4206
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 C-----G--------C--CT-------------C-----T-----------A--------T---------A-CC----G-----T------------------GTC---...--------T-----G-----C------A----C--T--A-AA--A------------- 4198
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 G--------T-----C-----G-----------C--A--T-----------A-----------T------A-C------------TCG----------------TT---...--------T-----T--------T--TA-CA--G-A--C-A---T--A---------- 4181
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 A--------------G-----G-----------A--A--T--T--------A--A-----------C---A-C--------G-----C---------------GTC---...--------T-----A--T--C--T---A--AG---T--C-A---A--T---------- 4172
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 C-----G-----------C--------------C--C--T--T--------A------------------G-CC-T--G-----------------------G--T---...--C--A--------GCCT--------TA--AA-G-A--A-A---A--A---------- 4168
CPZ.CM.98.CAM3 A--------------G--CC----G-----G--C-----T-----G--T--A-----------T------A--C----------------------T------GT---C...--C-----T-----GCCT--C--T---A--AA---A----A---A-----C------- 4040
CPZ.CM.98.CAM5 A-----G-----------CC----G-----G--C-----T-----------A--A--------T------A-------------------------T------GT----...--------T-----GCCT--C--T--TA--AAC--A--C-AA--A------------- 4328
CPZ.GA.88.GAB1 ---C-----------C--------------------C-----T--G-----A--A--------T-----C--G--------------T-----------------T--T...--C--A--T-----GCCA-----T--AA-----G-A--C-A---T------------- 4687
CPZ.GA.88.GAB2 C-----G--A--------CT-------------A--------T--G--T--A--------T---------A-C--------------G--------------G-AG---...--C--A--T-----A-CA---------A----AG-A--A-AA--A------------- 4019
CPZ.TZ.01.TAN1 G--------T-----T-TC--------------C--A----A---------AAGA-----C--T--C--CA-CC-------G--------------T-----G-A----...-----A--T-----ACCA-----T--TA--A-AG-A--G-A---A-----C------- 4270
CPZ.US.85.CPZUS A-----G-----------CC----------G--C-----T-----------A--A--G-----C------A-C-----------------------T------GTG--T...--------T-----ATCT--C--T--AA--AG---A-----A--A--T--C------- 4686
H2A.DE.x.BEN A-----T--A-------TC--------------C--C---CAG---T----AAG-C-G------CTC--C--A------C-G--CA-T--G------A---CGCACT-G...--C--A---------CC---C-----TTCACAGGAA--G-A-ATG-TGGCA------- 5008
H2A.GW.x.ALI G-----T----------TC-----------G--C--C--GCAG---T----AAGAC--------CTC--C--A------C-G--TA-T---------A---C-CACT-G...--C--A--T-G---TGT---C------TCACAGGAA--A-A-ATG-TAGCA------- 5001
H2A.SN.x.ST A-----T--A-------T---------------C--C---CAG---T----AAG-C----G---CTC--C--AC-----C-G--CA-T--G------A---C-CATT-G...--C--A--------TGC---C-----TTCACAGGAA--A-A-ATG-TGGCA------A 4453
H2B.CI.x.EHO -----------------TC--------------A--A--CCA---------AAGAC-G-----TCTC--C--G-----GC-G--CA-C--------TA-C-C-CACC-G...--C--A-----C--TGC---C-----TTCACAAGAT--G-AAATG--AGCC------A 4979
H2B.GH.86.D205 C--------------G-T------------G--A--A--CCA---G-----AAGAC-G-----TCTC--C--AC----G--G--CA-C--------TA-C-C-CACC--...--C--A-----C--TGC---C------TCAC-A-GT--A-A-ATG-TAGCC------- 4981
H2G.CI.x.ABT96 ------G--------C-T-G-------------A--C---CA---------AAG-C---------TA--C--G--------------G--------TA-C-C-CACC--...-----A--------TGC---C------TCGCAAGA---G-A-ATG-TAGCC------- 4335
H2U.FR.96.12034 A-----G--------C-T---------------G--C--GCAG-----T--TAG-C-------CCTG--C--AC----GC----------G-----TA-C-CTCATT-G...--C--A--T-----TGC---C-----TTCACAGGAA--A-A-ATG-TAGCA------- 4487
MAC.US.x.239 A--------T-------TC-----------G--A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G-----C--------TA-T-C-CATC--...--C--A--T-----TGCT--C--TG-TTCGCAAGAA--A-A-ATG-TTGCA------- 4925
Pol __V__H__V__A__S__G__F__I__E__A__E__V__I__P__Q__E__T__G__R__Q__T__A__L__F__L__L__K__L__A__G__R__W__P__I__T__H__.__L__H__T__D__N__G__A__N__F__A__S__Q__E__V__K__M__V__A__W__
MAC.US.x.251_1A11 A--------T-------TC-----------G--A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G-----C--------TA-T-C-CATC--...--C--A--T-----TGCT--C--TG-TTCGCAAGAA--A-A-ATG-TTGCA------- 4924
MAC.US.x.251_BK28 A--------T-------TC--------------A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G-----C--------TA-T-C-CATC--...--C--A--T-----TGCT--C--TG--TCGCAAGAA--A-A-ATG-TTGCA------- 4901
MAC.US.x.EMBL_3 A--------T-------TC--------------A------CA---G-----AAGAC-GCACTAT...--C--G--------G-----C--------TTATTT-CAC--CTACACACACAGT-----TGCT--C--TG-ATCGCAAGAA--A-A-ATG-TTACA------- 4393
SMM.SL.92.SL92B A-----G--T-----C-T------------G--A--A--TAGG--------AAGAC-G-------TG--C--C------A-----TC---------TA----GCATC-G...-----A-----C--TGC----------TCCCAGGA---G-A-ATG-TAGCA------T 4356
SMM.US.x.H9 A-----G-GT-------TC-----G--------A--C--GCRG--------AAGAC--------CTG-----GC----------CA-C--------CA-C-C-CATC-G...--------T-----TGC---------ATCACAAGAA--G-AAATG-TTGC-------- 4398
SMM.US.x.PGM53 A-----G--T-------TC-----G--------A-----GCAG--------AAG-C--------CTG-----GC----------TA-C--------CA-C-C-CATC-G...--------T-----TGC---------ATCACAAGAA--G-AAATG-TTGCC------- 4842
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 A-----G--T-------T------G--------A--C--GCAG--------AAGAC--------CTG-----G-----GC----T--C--------CA-C-C-CATC-G...--------T-----TGC---------ATCACAAGAA--G-AAATG-TTGCC------- 4928
STM.US.x.STM A--------T-----G-T------G--------A--C---CA----------AGAC-G-------TG-----G--G--G------A-C--------T--C-C-CACC-G...--C--G--T------GCT--C------TCGCAGGA---A-A-ATG-TAGCC------- 4572
SAB.SN.x.SAB1C ------T--T-------T---------------A--C---CAG--------AA-A-CT------C-C--C--GC-G--G-----CA-C--------CA-C-C-CAGC-G...-----A--T-----T-C---C--T--TA-CCAGCAA--AGCA--TATT--C------- 5024
TAN.UG.x.TAN1 C-----G--------C-TCT-------------C--AG-TAGG--------AA-A---------A-A--C--G------A-CATTA-T--G-----TA-T-C--A-T--...--------------GCCA-----TGTTA--CAGGA---ACAAA-TATT---------- 4825
VER.DE.x.AGM3 C----------------TC-----------------A--TAG----------A-A---------A-A---T-A-----GA--CT-A-T--------CA---CCCA-C-G...-----A--------ACC------T--GTC-CAAGAA--AGCA--AATG---------- 4348
VER.KE.x.9063 ------G-----C----TC--------------C--A--TAGG--------AAGA--G-----CA-A--C---C-----A--TTGA-T---------A--GTCCAGT--...--C--A--T-----ACCA-----T--TTCCCAAGA---AGC---AAT----------- 4853
VER.KE.x.AGM155 C--------------G-T------------G-----C--TAGG--------AA-A--G------A-G--CT-G------A--AT------------CA-C-CTCACC-C...-----A--T-----ACCA--------TTC-CAGGAA--AGCT--TATG--C------- 4845
VER.KE.x.TYO1 C----------------TC--------------C--A--TAGG--------AA-A-----G---A-G-----A------A--CTGA-T--------TA---C-CAGT--...--C--A--------GCCT--C--T---TCCCAAGAA--GGCA--AATA---------- 4850
COL.CM.x.CGU1 A--C--CTGT-C-CTG-TCTGCTGG---ACCA-AT-AAAGAG----------G-A-------GTAGGGCC--CA-------G--TA-TCAG---GAG--T-G-CA-G-T...--C--A--T-----GCCA-----TGTAA--CAGCACT---A---A--AGTG------C 4389
GRV.ET.x.GRI_677 A----------------TC-----------G--G--C---AG------T---A----G------C-C-----GC-G---C-GTT--C------------G---CATC--...--C-----T------CCA--C--T---TC-CAG-AT--GGCA--G-TG--C------- 4799
MND_2.CM.98.CM16 C--------A---A-G---C-------------A--A--CA----------AA-A---------C-C--C--G--------------T---------------CATC--...--C--A--T------CCT---------A---AA-AA--AGCCA-A-T----------- 4627
DRL.x.x.FAO C--C-----A------C-C--------------A--A--------------AG--A-------T--------GC----------T--C------------TC-CACT-G...--C--A--T-----ACCA---------A---AA-A---AGCAA-A-TA--C------- 4193
RCM.GA.x.GAB1 C-----G--A--------------G--------A--A--------------AA-A--G------C----C--G--G---C------C--------------GG-AGC--...--C--A--T-----AGCA--------AA----AG-A--ACA---G-T---C------- 4105
RCM.NG.x.NG411 C-----------------C--------------A--A--------G-----AA-A--G-----TC----C--G-------------CC-----------G---CATT--...--C--A--------A-CA--C--T--AA----AG-A--GCAA--A-A----------- 4120
MND_1.GA.x.MNDGB1 G--------TTCA--C-TC--GA-G-----------AA----------T--AA-AA-G------G-G-----G-----G-------C-CA------TA-T-GT-A-C--...--C--A--T-----GCCT--C--T--TA--CAGGAA--AGAAA--ATG---------T 4313
MND_2.GA.x.M14 C-----G------------C-------------G--A--------------AA-A---------C----C--GC-----C-------------------G---CATT--...--------------TCCA--C--TGT-A---AG-A---AGCCA-A-TG---------- 4554
MND_2.x.x.5440 C------------------T----------G--A--A--------G-----AA-A--------GC-C--C--G-----GC-------T--G------------CATC--...--C-----------TCCT--C--TGT-A---AA-A---GGCCA-A-T---C------- 4187
MNE.US.x.MNE027 A--------T-------TC--------------A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G---A-C--------TA-T-CGCATC--...--C--A--T-----TGC---C--T--TTCGCAAGAA--A-A-ATG-TTGCA------- 4393
LST.CD.88.447 ------G---TC-----T---G-T---------A-------AT---------A-AAC-------C-C--C--G------C-GTGCA-C------------C-GCA-G-C...-----A--------ACCA--C--TGT-A-CAAGGA---ACAA----TAAT-------C 3903
LST.CD.88.485 C-----G---T------T---G-T---------A-------AT---------A-AAC-------A-C--C--G------C-GTGCA-C------------C-GCA-G-C...-----A--------ACCA--C--TGT-A-CAAGGA---ACAA--A-TAACC------C 3903
LST.CD.88.524 C---A-G--ATCA--C-TC--G-TT--------G-------AT---------A-AACT------A-----T-G-----G---TGTA-C--------T------CA---T...--C--A--T-----TCCA-----TGTGA--AAAGAT--ACA---A-TGACC------T 3900
LST.KE.x.lho7 C-----G---TCA--C-TC--G-TT-----------A----AT--G-----AA-AAC---GT--C----C--G---------TGCA-T--------T------CA----...-----A--------TCCA-----TGTAA--AAGGA---ACA---A-TAACC------A 4987
GSN.CM.99.CN166 C--C-----A-----G---G-CTGG--TAGGA-A--A--CCAG--------CAGAC----T----TGAAG--C---G---------C--C------T----CCCACC--...-----A--T------CC-------GT-TCCAAGGAAT-GGAA--A-----C------- 4354
GSN.CM.99.CN71 C--C-----------G---G-TTGG--TAGGA-A--A--CCA---------CAGAC----T----TAAAG--A---G---------C--C-----------CTCACC--...-----A--T------CC--------T-TC-AAGGAAC-GGA---A--T---------- 4336
MON.CM.99.L1 A--------------T---G--TGG--CA-GA-CC-A---AGG--------AA-ATGT----GGATAGCC--G--GG-GC-G--C-CT-TG-----G--C-CTCAG---...-----A--T-----GCCA---------A-CCAAGAAT-CGAA--A--TGCA------- 4329
MON.NG.x.NG1 ---------T-----C--CG-TTGG--CA--A--C----CAG----------A-A-------GCAT-GCC--G--GG--C-T----CG-C-------A--C-TCATG--...--C-----------ACCA---------A--CAGGAAT--GCA--Y--TGCA------- 2922
MUS_1.CM.01.1085 C-----G--T-----G--C--GTGG---A-GA-AT-G---AG----------AG-C-G-----T-TAGGC--AC-GG-G------TC-CT------T-CG-C-CA---C...-----A--T-----GGCT--C----T-A----AGAAT-CGAA--A--A--C------- 4316
MUS_1.CM.01.CM1239 C--C--G-----------C-CGTGG---A--A-AT-A--CAGG--------AAG-C-------CCTAGGC--G---G---------CTCTT-----T----C-CA----...--C--A--T-----AGC---C----TTA---AAGAAT-CG-A--T--A---------- 4306
MUS_2.CM.01.CM1246 A------------A-T-TC---TGG--CAGGA-A---T-CCA------T--AAG-CT------CCTAGAG--G-C---C--G----CC-C-------A-T-GTCAG---...--CC-A--------T-C---C--T--TA-CAAGGAAT-CCAA--T-TTGCA------- 4414
MUS_2.CM.01.CM2500 A--------------T-T----TGG--TAG-A-----T-CCA-----AT--CAG-CT--------TAGAG--G-----C-------C--C------CA---C-CAG--C...--C--A--------T-C---C------A--AAGGAAT-CCAA--A-TTGCA------- 4373
DEN.CD.x.CD1 AA---C---------G--CC----GA--A--A--T-G-----G--G-----CA-A---------CTA---T-AC-GC-GA----T-CT---------A-C-CC-A-T--...--C--A--------ACCA-----T-T-A--CAAG-CA-GCA---A--A---------- 4516
DEB.CM.99.CM40 C-----G--T--------------GA-CA-GA-CC-A--------------AA-A--G-----TCTG--C--G---C-G----G--C--------------CTCAG---...--C--A--------ACC---C--T-T-A--CAAC-A--C-A---A--T--C------C 4432
DEB.CM.99.CM5 G--------T-------T---G--GA-TA-G--CT-AT----------T--AA----------C-TA--CT-A---C-G--G-GG-C---------CA-T---CAG---...--C--A--------ACCA-------TAA--CAGC-A--C-A---A--A---------T 4426
TAL.CM.00.266 A--C--G--------G--C-----GA-TA-GA--C-G---AGG--G--G----G---G--C--CCTC-----C---C--G-G--CA-C--------TA---GCCACC-G...-----A--------GCCA--C--TGT-TCA--AGAAA-GCA----ATGGTA------C 4592
TAL.CM.01.8023 A-----G--A-----T--C--T--GA--A-GA-CT-G--CAG------C--A-G------C--CCTG-----C--GC-GG-G--CA-C---------A--G--CATC--...--C--A--------GCCG--C--TGT-TCG--AGA-A-GCA----A-AGCG------C 4090
SUN.GA.98.L14 G-----G--TTCA--G-----G-T---------AC-A--CAAT--GCA----A--AC------CAC--GG--G-----GC-CTGT-CC-TG------------CAG---...-----A--T-----GCCA-------T-A--AAAGAT--GGA---A-TA---------T 4986
SYK.KE.x.KE51 AA-CAC---------G----C----A-TA--A-AT-GAA-AG------------A-------G-CTA--C-----GC--A------C----------A-T---CAT---...-----A--------TCCA--C----T-A---A-G-CT--GC---A------------- 4481
SYK.KE.x.SYK173 AA-CAC---T---------------A-CA-GA-CT-AAA-AGG-----G---G-T----------TG-----CA-GC--A----CA-T---------A-----CAG---...--C-----T-----ACCA--C--TGT-A---AC-A-T-C-AA--A--A---------T 4826
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H1B.FR.83.HXB2 CGGGAATCAAGCAGGAATTTGGAATTCCCTACAATCCCCAAAGTCAAGGAGTAGTAGAATCTATGAATAAAGAATTAAAGAAAATTATAGGACAGGTAAGAGATCAGGCTGAACATCTTAAGACAGCAGTACAAATGGCAGTATTCATCCACAATTTTAAAAGAAAAGGG 4796
Pol A__G__I__K__Q__E__F__G__I__P__Y__N__P__Q__S__Q__G__V__V__E__S__M__N__K__E__L__K__K__I__I__G__Q__V__R__D__Q__A__E__H__L__K__T__A__V__Q__M__A__V__F__I__H__N__F__K__R__K__G_
H101_AE.TH.90.CM240 -CAATG--C-A-----------G--C--------------------------------------------G--------------C-----G-----------G--A--------C-----A--------------------------T--------------------- 4370
H102_AG.NG.x.IBNG -AAATG---CA--A-----------------------------C-----------G-----------------------------------------C--------A--------C-----------------G--------------T--------------------- 4321
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -A--G-----------------C------------------------------------------------C--------C---C---------------------A--------------------------------------------------------------- 4022
H104_cpx.CY.94.CY032 -A-AT-----C--------------------------------C-----------G-----------------------------C-----G-----C--G-----A--------C-----------------G--------------T--------------------- 4162
H1A1.UG.85.U455 -AAAT---C-A-----------G--C-----------------------------G-----C-----C--G--------------C-----G-----------G--A--------C--------------------------------T--------------------- 4242
H1B.US.90.WEAU160 ----G-----------------C-----------------------------GA----------------------------------------------------A--------------------------------------------------------------- 4795
H1C.ET.86.ETH2220 -A--T--TC-A--------------------------------------------------------------------------C-----G-----------A--A-----G--C--------------------------------T----------------G---- 4188
H1D.CD.84.84ZR085 -A--T-----------------------------------------------------------------------------------------------------A-----------------------------------------T-----------G--------- 4318
H1F1.BE.93.VI850 -A--T---C-A--------------C--------------------------------------A--------G-----A--G--C--------------------A--------------------------------------------------------------- 4136
H1G.SE.93.SE6165 -AAAT----CA--------------------------------C--------------------------G--------------C--C--G-----C--G-----A--------------------------G--------------T--------------------- 4193
H1H.CF.90.056 -A-AT---C-A-----------G-----------------------G-----------------------------------G--C-----G-----------C--A--A-----C--------------------------------T--------------------- 4143
H1J.SE.93.SE7887 -A-AT--------------------------------------------------------------------------------C-----------------A--A--------C--------------------------------A--------------------- 4110
H1K.CM.96.MP535 -A--TG----------------G--------------------C-----------------------------------------C--------------G-----------------C--A------------------------------------------------ 3992
H1N.CM.95.YBF30 -AAAT-----A-----------G--A-----------T--------G----C------G--C--------------------------------AA-C--------A--A--------A-----------G--------G--T-----T--------------------- 4390
H1O.BE.87.ANT70 -CAAC--AC-A--T--G--------A--A--T-----A---------------------G-C--------G--------ATC-------CAG-----G--G--C--A--A-----CT-A-GA-----------------------TG-T--------------------- 4851
H1O.CM.91.MVP5180 -A--C--AC-A--T--G-----G--A--A--T-----A---------------------G-C-----------------ATCT------CAG-----G--G--C--A--A--G---T-A--A--------------------C--TG-T--------------------- 4826
CPZ.CD.90.ANT -TAAT---C-A--------------A--A--------A-----------------G-----C---------C----G---C-------------AA-T-----C--A--A-----AT-A------------GT---------GCA---T--------------------- 4235
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -CAAC-----A--AA-G-----------------C--A--------------G--------C-----C-----------------C--T-A---A--T-----------A--------A--A--------------------G----GT-----------G--------- 4376
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -AAAT---C-A-----G--------A-----------T--------G--T-C---------C--------------------------------AA-T--------A--A------T-A--A--------------------C-----T-----------G--------- 4368
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --CAG---C-------------------------------G-----------G--------A-----C------C-T--------A-----G-----------------A--G--C--A--A--------------------------T--------------------- 4351
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----T---C-A--A-----------------------T-----------G-----------------------------------A-----T---A----------A--A-----------A--------C-----------------T--------------------- 4342
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -A--T--T-GA-----------------A-----C--A-----------------G-----------------------A--G--C----AG--A--C------------------T-A--A--------------------C-----T--------------------- 4338
CPZ.CM.98.CAM3 -A--C---C-A--------------------T-----A--------------G--------A--------G--------A--G--C--------AA-T-----A--A--A-----CT-G-G---------C--G--------G-----T--------------------- 4210
CPZ.CM.98.CAM5 -T--C---C-A-----G--------C-----------A-----------------G-----C-----------------------C---------A-T-----C--A--A--G--G--A--------T--C-----------C-----T--------------------- 4498
CPZ.GA.88.GAB1 -A-AC--------------------A-----T-----A--G-----------G--------CT-A--------GC----------A-----------T--G-----A--A------T-A--A--------------------G-----T--------------------- 4857
CPZ.GA.88.GAB2 -A--C--A--A--A-----------A--T--T-----A-----------G-----------C-----C-----------A--G--------G--A--T-----C--A--A-----CT-A--------------------T--------T--------------------- 4189
CPZ.TZ.01.TAN1 -ACA---TC-A--T--------G-----A--T-----T---------------------------------C--------C---------AG--A--C--G--C--A--A--G--A--G-G----------ATC--------G-AT------------------------ 4440
CPZ.US.85.CPZUS -A--C--AC-A--A--G-----------A--------A--------------G--------C-----------------------C--------AA-C--G-----A--A--G---T-A--------T-----G--------------T--------------------- 4856
H2A.DE.x.BEN TA--T--AG-A--ATCC------G-A--T-----C--A-----C--G------------G-A------C-CC-CC-------TCAG---A-TAGAA-T-----A-----AA-TACAA-AG-A---AT-----TG--------TCATTG-ATG-------------GG--A 5178
H2A.GW.x.ALI TT--T--AG----ATCC------G-A--T--------A-----C---------------G-A------C-CC-CC----A--TCAG---A-CAGAA-T-----G-----AA-TACAG-GG-A---AT-----T---------TCATTG-ATG-------------GG--A 5171
H2A.SN.x.ST TA--T--AG-A--ATCC--C---G-A--T--------A-----C-----------G---G-A------C-CC-CC----A--TCAG---A-CAGAA-T-----G-----AA-CACAG-AG-A---AT-----T---------TCATTG-ATG-----------G-GG--A 4623
H2B.CI.x.EHO TA--G--AG-A--AAC---C---G-G-----T-----AG-------G------------G-A-----CC-TC-TC-G--A--TCAG----ACAGAA-T-----------A-T-TCAA-AG------TT--GTT-------ACTCA-TG-ATG-------------GG--A 5149
H2B.GH.86.D205 TA-----AG-A--AACT------G-A-----T--C--A-----------------G---G-A-----CC-TC-CC-G--A--TCAA----ACAGAC-C-----C--A--A-T-TCAA-AG------TT----T-------ACTCA-TG-ATG-------------GG--A 5151
H2G.CI.x.ABT96 TA--C---G----A-C-------G-A--A-----C-----G--------G-----------A------C-TC-TC--------CAA----ATA-AA-T--------A--AA-TTCAA-AG-A--CAT---GTT----------CATTG-ATG-------------GG--A 4505
H2U.FR.96.12034 TA--T--AG----TACC------G-A-----T--C--G-----C--------G------G-C------C-CC-TC-------CCAA----AGAGAA-C-----A-----AA-TACAA-GG----CAT---C-T--------CTCA-TG-ATG-------------GG--A 4657
MAC.US.x.239 -A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-CC-G--A--TCAA----ATAGAA-C--G--A--A--AA-TTCAG-AG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A 5095
Pol W__A__G__I__E__H__T__F__G__V__P__Y__N__P__Q__S__Q__G__V__V__E__A__M__N__H__H__L__K__N__Q__I__D__R__I__R__E__Q__A__N__S__V__E__T__I__V__L__M__A__V__H__C__M__N__F__K__R__R_
MAC.US.x.251_1A11 -A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-CC-G--A--TCAA----ATAGAA-C--G--A--A--AA-TTCAG-AG-A--CAT----TT---------TCATTCGATG-------------GG--A 5094
MAC.US.x.251_BK28 -A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-CC-G--A--TCAA----ATAGAA-C--G--A--A--AA-TTCAG-AG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A 5071
MAC.US.x.EMBL_3 -A--G--AG--GCAC-CC--T-GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-CC-G--A--TCAA----ATAGAA-C--G--A--A--AA-TTCAG-AG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A 4563
SMM.SL.92.SL92B TA---G-GG-A---TCC------G-A--G-----C--A--------G------------G-C---G-CTT-C-TC-T-------AC----ATA-AA----G--A--A--A--GTCAG-AG----CCT-----T--------C-CATTG-ATG-------------GG--A 4526
SMM.US.x.H9 -A--R--TG-A---ACC---R-GG-A--T--T-----A--G--C---R-G-----G---G-G-----CC-TC-TC----A-CCCAA----ATAGAA-T-----A-----AA-TTCAA-AG-A--TAT-----T-------A-TCATTG-AT--------------GG--A 4568
SMM.US.x.PGM53 -A-----TG-----ACC--C--GG-A--T--T-----A--G--C-----------G---G-A-----CC-TC-TC----A-CCCAG----ATAGAA-T-----A-----AA-TTCAA-AG----TAT-----T---------TCATTG-ATG-------------GG--A 5012
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -A--G--TG-A---ACC------G-G--T--T-----A--G--C-----------G---G-A-----CC-TC-T-----A-CCCAG----ATAGAA-T-----A--A--AA-CTCAG-AG----TAT-----T---------TCATTG-ATG-------------GG--A 5098
STM.US.x.STM -------AG-A--AACC------G-A--T--------A--G--C-----------G---G-C------C-TC-T-------CCCAG----ACAGAA-T--------A--AA-CACAG-AG-A--T-T-----TC--------TCA-TG-ATG--------G-A--GG--A 4742
SAB.SN.x.SAB1C GAAA---AG----CAC------GG-A--------C-----------G-----------------------GC-G-----AG----C--------AA-T------G-T--A---AGAT-GG-A--------CAT---------GCA---T--------------------- 5194
TAN.UG.x.TAN1 GACA-G-AG----CAC-ACA--G--C-----T--C--A---TCA------AGT------AG--------G-C-------AG---C-----A-A-AA-T-----AG-CTG--C-TT-T-GG-A--G-----C-TC-----CTGCCA---T-----------------G--A 4995
VER.DE.x.AGM3 GAAA---AG-A--CACCACA--TG-A-----T--C--T---TCA-----CTCTA----GAG----------C-G-----AG----A--T--GA-AA--------G-CTG-C--T-CACAG-A----------TT------TGCCA---------------------G--A 4518
VER.KE.x.9063 GAAAG--AG----CACCACA---G-G--A--------A--GTCA--G---TC-------AGC-----C---C--C-C--AG----A--T---A-AA--------G-TTG-C-GT--ACAG-A----------TT------TGCCA---------------------G--A 5023
VER.KE.x.AGM155 GAAAGG-AG-A--CAC-ACG--GG-A--A--T-----A--GTCC--G---TCTA-----AG------C---C----G--AG-G--A--T---A-AA--------G-CTG-C--T--ACAG-A----------TT-----CTGCCA---T-----------------G--A 5015
VER.KE.x.TYO1 GAAA---TG-A--TAC-ACA--T--A--A--T--C------TC-------TC-A-----AGC-----C---C-------AG-G--A--T--GA-AA--------G-TTGCC--T--ACAG------------TG-----TTGCCAT--T-----------------G--A 5020
COL.CM.x.CGU1 TA-----AGCA--CACCACA---CAC-----T-----T---TCA--------T-----GCAG-GA--C--G--TG-T--A-G--AG--TAAGA-AA-G-A------A--A---ACAT-AG-A-GCAA----GC---------C-ATGCG-T---------------G--A 4559
GRV.ET.x.GRI_677 GTAAT--AG----CACCAC------A--T--T--C--A--GTCA--G--TAGT------AGC-----C-G-C-GC-C---G----C--CTCT--AA--------G-TTG---GAGAT-GG----------G--------TACGCAT--------------------G--A 4969
MND_2.CM.98.CM16 -TCA---AG----CACTACA-----------------T--G------------A----GG-A-AA--CC-TC-TC-C--AC----C-----G--A--T-----C--A--A--GA-A--AG-A--------T--------------A--T--------------------- 4797
DRL.x.x.FAO -TAAG--AG----TACCACA---G-------T--C-----G-----------G--------A-----C--TC-GC-------------------AA-T-----------A---A-A--AG----------T------------C-G--T--------------------- 4363
RCM.GA.x.GAB1 -TCAG--AG----C-CC------G-A--T--------T-----------------G---AGC---------C-------A-T---C----A---A--------A--A--A---A-AT-AG-A--------C-----------T--GG-T--------------------- 4275
RCM.NG.x.NG411 -TCA---AG----CACC------G-A-----------T-----C--------G--------A------C-TC----G----T---A-----G--AA-T-----------A---A-GT-AG----------T-----------GC----T--------------------- 4290
MND_1.GA.x.MNDGB1 TA--G--AG-A--CAC---------A-----T--C--A--------G--G-----G---AA--AA-----GT-TC----AG--T-G--T-AGA-AA-------AG-TTGCA--G-AT-A--A---------GCC-----CAC------T--T---------CA--GG--A 4483
MND_2.GA.x.M14 -TCAG--AG----CACCACA-----A-----T--C-----------------T--G---G-A-AA---C-TC-TC-T---GT--------AG--A--T--G-----A--A--GAGA--GG-----------------------C----T--------------------- 4724
MND_2.x.x.5440 -TCA---AG----CACCACA---G-A--T-----C--A--G------------------G-A-AA---C-TC-TC-T-----G--C----A---A--T--G-----A------AGG--AG-A--------G-----------GC-A--T--------------------- 4357
MNE.US.x.MNE027 -A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-TC----A--TCAA----ATAGAA-C--G--A--A--AA-TTCAA-GG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A 4563
LST.CD.88.447 TA--T--TG-A--TAC-ACA--------T--T--C--T--G-----G--------T---G-C-AA-------C-C----AC---------A-AG---C-----AG-T---C----AT-A--------T--C-T-------AC-CA---T--T---------CA--GG--A 4073
LST.CD.88.485 TA--T--TG-A--CTC-ACA--G-----T-----------G-----G--------T---G-C-AA-------TGC-----C----C----A-AG---T-----AG-T---C----AT-A--------T--C-T----------CA---T--T---------CA--GG--A 4073
LST.CD.88.524 TAA-T--AG----CAC-ACA--G--A--A--T--C--T--------------------GG-A-AA-------TT------C----C----A-AGA--------AG-T--AC-G--G--A-----------GTT---------CCA---T--T---------CA--GG--A 4070
LST.KE.x.lho7 TA--G--AG-A--TAC-AC---G--A--T--T--C--T--G--------G--T------G-A-AA--C----TT-----A-GT-------A-AGA--------AG-T--AC-G--A--A--A----------T---------CCA---T--T---------CA--GG--A 5157
GSN.CM.99.CN166 -A-AC--AC-A--CACCACA--GG-G--A-----C--G-----------G---------AAC-----C---C--C-C---G---CA--CACGA-AA-C-----AG---TCAC-T-CT-AG-A---------GC-CA----TGC-A---T--T--------------G--A 4524
GSN.CM.99.CN71 -AAAC--AC-A--CAGTACA--GG-G--A-----C--G-----------G---------AAC-----C---C--C-C---G---CA--CCA-A--A-T------G---TCAC-T-CT-AG-A---------GC-CAA---TGC-A---T--T--------------G--A 4506
MON.CM.99.L1 -AAAT--TC-T--CACCACA--GG-A--------C--A-----C-----G--T-----GAA--------G-C--C----AG-G-CC--TAAGA-AA-C--G---G---T----T-C--CCCA------T--GC-CAA---C-G------TTA--------------G--A 4499
MON.NG.x.NG1 -AAAC--AG-A--CAGTAC----G-G--------C--A-----------T---------AAC--------GC--A-C--A-CC-CAT----GA-AA-C--G---G-A-T-C-GTTC--CTCT------C-GGC-CAAA-GC-C-A---T-TA-------------RG--A 3092
MUS_1.CM.01.1085 -CA-C--AG-A--TACCACA--GG-A--A--T--C--T--G-----------G------AAC-AA--C---C-G-----AG--GCC---CACA-AA-C--G--AG---TCACTT--T-GG-A---------GC-CAA-----C-----TTTA----------AG--G--A 4486
MUS_1.CM.01.CM1239 -TA-C--AG-T--CACCACA--GG-A--A-----C--T--------G------------AAC-AA--C---C-G-----AG---C----CAGA-AA-C-----AG-A-TCACCT--T-AG-A---------GC-CA------C------ATG----------AG--G--A 4476
MUS_2.CM.01.CM1246 -TAAC--AC----CACCACA--TG-C-----------A--G------------------AA-GCA--C---C-G------G---CC--TCACA-A-----G--AG-A-TAAC-T--T-AG-A---------GC-CAA-----C-----T-TA---AA---------G--A 4584
MUS_2.CM.01.CM2500 -A--C--AG-A--CAGTACA--TG----T--T--C--A--G--C-----G---------AA-GCT-----GC--------G-G-CC--TAACA-A--C-----AG-A-TCC-GT-C--AG-----------GC-CAA-----C-----TTTA---AA---------G--A 4543
DEN.CD.x.CD1 -AAAT-----A--CACCACA---G----A--T-----A--------G--TA-T------AA--A---C--GC--------G--G------C--TA-----G--AG-T--A---AGAT-AG-A------C--GC-------ACCC----T-TT-------------GG--A 4686
DEB.CM.99.CM40 TA--T--TG----CACCACA--GG-A--A--T--C--A-----C--G-----G------AG--A---C-GGATTC----AG-T-CC--CAA---AA-C------G-T--A--GAGAT-GG-A---------GC------TACC-A---AATT-------------GG--A 4602
DEB.CM.99.CM5 T------AG-T--TACTACA--GG-A--A--T--C--A-----------G---------AGC-AA----GG-TCC----AG---C---CAA---AA-T-----AG-T--A---AGA--AG-A---------GC------CACC-----TATT-------------GG--A 4596
TAL.CM.00.266 TCAA---AG----CTCCGCA---G----A--T-----T---TCC--G----C-------AAC-AA------C-GC-C-----G-CA--CAC---AA-T--G---G-A-TAC--T-C--GTCC--------GGC-CA---GACT-----TTTG----A--------G---- 4762
TAL.CM.01.8023 T-AA---AG----CACCACA--GG-A--A--T-----A---TCC-----GTC------GAA--A---C---C-G--G-----G-CA--TCA---AA-T--G---G-A-TGC-GT-C--GTCC-----G--GGC-CA---TACC-----T-TT-------------G---- 4260
SUN.GA.98.L14 TA--C--AC----TAC-ACA--G--A--T-----C--T--G--------------G---G-A-A---C--G-T------AC-------CA-CAGAA-T-----AG-T--AC-GG-AT-G--A--T-------TC-----TC-GCA---T--T---------CA--GG--A 5156
SYK.KE.x.KE51 -A---G--G-A--CACCACA-----A--A--------A-----C--G---A--------AAC-AA----G-C-------AG---CC--CAAT--AA-T--G--AG-A-TA---AGAT-AG-------G--GGC------CACG-----TTTA--------------G--A 4651
SYK.KE.x.SYK173 GT--C--AG-A--CACTACA--T-----A-----C--A-----C--G---A-------G--C-AA----GGT-T-----AG--GC---CTC---AA-T-----CG-C-TCAC----T-GC-A--------GGC-------ACC------TTA--------------G--A 4996
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H1B.FR.83.HXB2 GGGATTGGGGGGTACAGTGCAGGGGAAAGA...ATAGTAGACATAATAGCAACAGACATACAAACTAAAGAATTACAAAAACAAATT...ACAAAAATTCAAAATTTTCGGGTTTATTACAGGGACAGCAGAAATCCACTTTGGAAAGGACCAGCAAAGCTCCTCTGGAA 4960
Pol _G__I__G__G__Y__S__A__G__E__R__.__I__V__D__I__I__A__T__D__I__Q__T__K__E__L__Q__K__Q__I__.__T__K__I__Q__N__F__R__V__Y__Y__R__D__S__R__N__P__L__W__K__G__P__A__K__L__L__W__K
H101_AE.TH.90.CM240 ------------------------------...---A--------------------------------------------------...------------------------------------------G-C---A-------------------A--A-------- 4534
H102_AG.NG.x.IBNG ------------------------------...---A----T---------T----T---------------C----------G---...-T----------------------------------------G-C--CA-------------------A--A-------- 4485
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------------------------...---A--------------------------------------------------...-T------------------------------A---------G-----A-------------------A--A-------- 4186
H104_cpx.CY.94.CY032 ------------------------------...---A--------------T----T---------------C--------------...------------------------------------------G-A---A-------G-----------A--A-------- 4326
H1A1.UG.85.U455 -----------A------------------...---A--------------------------------------------------...T-----------------------------------------G-C--CA-------------------A--A-------- 4406
H1B.US.90.WEAU160 ------------------------------...---A-------------------------G---C--C-----------------...-----------------------C------------------G----------------------------T-------- 4959
H1C.ET.86.ETH2220 ------------------------------...---A----T---------T----------G---------C-C-----C------...TT------------------------------A---------G-C--TA----------------C--A--A-------- 4352
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------------...---A--------------T----T----------G------------------C...------------------------------------------G-----A----------------------T-------- 4482
H1F1.BE.93.VI850 ------------------------------...---A-----------T------------------G-------------------...--G--------------C--------------------------C---G----------------------A-------- 4300
H1G.SE.93.SE6165 -----------------------A------...---A--------------T----T---------------C--------------...------------------------------------------G-C---G----------------C--A--A-------- 4357
H1H.CF.90.056 ------------------------------...---A--------------------------------------------------...T----C--------A---------------------------G-C---A-------------------A----------- 4307
H1J.SE.93.SE7887 -----------A------------------...---A------------------------------G-------------------...------------------------------------------G-C---A-------------------A--A-C------ 4274
H1K.CM.96.MP535 ------------------------------...--------T---------------------------------------------...TT---C--------A---------------------------G-A---A----------------------A-------- 4156
H1N.CM.95.YBF30 ----------------C-------------...---A-------------------------G--A-C-A-T-------C-------...TT----G-------------------------A---------G----CA----------------C--A--T--G----- 4554
H1O.BE.87.ANT70 ----------------C------A-----G...---A--------T-----T--C-A--------A-C-------------------...TT----N----C--A--------C--------A---------G-C--TA-C-----------G---C-------G----- 5015
H1O.CM.91.MVP5180 ----------------C---------G---...C--A--------C-----T--C-A--------A-C----C--------------...TT------CA-C-----------C--------A--T------G-C--TA-------------G---C-A-----G----- 4990
CPZ.CD.90.ANT ----------------CAC-T--AC-G---...---T--------C----------------G--A-CTC----------T------...TT----------C-A---------C----------T------G-C--TG-G---------------C-A--T--G----- 4399
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----------------C-------------...---A----------------------------A------C--------------...TT------------A-----------------A---------G-C--GA-------------G--C-CC--G--G----- 4540
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----------A----C-------------...---A-------------------T--------A-C-A-GC------C-------...TT----G-------------------------A---------G-G--CAC---------------C--A--A--G----- 4532
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----------A-----------A------...---A-------------------T----------C-------------------...T-----G-------A---------------------C-----G----TA----------------C--A--A--G----- 4515
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------------------A------...---A--------C----------T----------C-A--------C--------...T----T--------A---------------------------G-C--TA----------------T--A--A-------- 4506
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----------------------A--G---...---A-------C--------------------A------C--------------...TT----------C-A--------C--------A-------A-G-----A----------------G--A-----G----- 4502
CPZ.CM.98.CAM3 ----------------C------A------...--TA-------C--------------------A-CTA-TC--------------...TT----G----------------C------------------G----CA-------------T--C-GA--T--G----- 4374
CPZ.CM.98.CAM5 --------------T-C------A-----G...--TA-------C--------------------A-CTA-T---------------...TT----G-----------------------------------G-----A-------------T--C-GA--T--G----- 4662
CPZ.GA.88.GAB1 ----------------C-------------...---A----------------------------A-GC------------------...TT----G-------A-----------------A---------G-C---A-------------G----CCT-A--G----- 5021
CPZ.GA.88.GAB2 ----------------C------A------...-----------GC-----------T-------AC-----C--------------...CT------------A-----------------A---------G-C--CA----------------CTCT-----G----- 4353
CPZ.TZ.01.TAN1 ----------A-----C-------------...C--T--------C--A-T---A-T-----G--A---C-----------------...TT----G----------------------T------GC----G-----A-------G--------GCGA--A--G----- 4604
CPZ.US.85.CPZUS --------------T-C------A------...--CA-------C------T----AC-------AG-CTT----------------...TT----G----------------C------------------G-----A----------------C--A--T--G----- 5020
H2A.DE.x.BEN --A--A----ATATG-CCC---CA------...C--A-CA----G--TA-C-----ACA-G---TAC--TTCC-C----G-A---A-...T----TT--A-------C-A---C--------A--AG-----G---AG--G-----------T-GTG-A--A--G----- 5342
H2A.GW.x.ALI --A--A----ATATG-CCC---CA------...C-CA-CA-T--G--CT-C-----ACA-G---TAC--TTCC-C----C-A---A-...TTG---T--A-------C-C---C-----------AG-----G---AG--G-----------T-GGG----A--G----- 5335
H2A.SN.x.ST --A--A----ATATG-CCC---CA------...C--A-CA-T--GG-CA-TG----ACAGG---TAC--TTCC-C---GC-A---A-...T-----T-A--------------C----T---A--AG-----G---AG--G-----------T-GGG-A--A--G----- 4787
H2B.CI.x.EHO --A--A----ATATG-CCC-T-CA------...-----CA----G---A-T-----ACA-G---TAC--TTCC-C----C-A---A-...TT----T-C--------C-----C--------A--AG-----G---A---C-----G-----T-GTG-T--AT-G----- 5313
H2B.GH.86.D205 --A--A----ATATG-CCC-T-CA------...C----TA----G---A-C-----GCA-G---TAC-GTTC--C---GC-A---A-...TT----T----------C-A---C--------A--AG-----G---A---C-----G-----T-GTG-A--AT-G----- 5315
H2G.CI.x.ABT96 --A--A----ATATG-CCC-T-CA------...---A-TA----G--TA-T-----ACA-G---TAC--TTTCA-----C-A---A-...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--C-----------T-GTG----TT-G----- 4669
H2U.FR.96.12034 --A--A----ATATG-C-C-T-CA------...--CA-TA----G---T-C-----ACA-G---TAC--TTCC-C---TC-A---A-...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-A-T-G--------C------G-CT-A--G----- 4821
MAC.US.x.239 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T--A-TA----G--CA-T-----ACA-G-G-TAC--TTTCA----TC-A---AC...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G----- 5259
Pol _G__G__I__G__D__M__T__P__A__E__.__R__L__I__N__M__I__T__T__E__Q__E__I__Q__F__Q__Q__S__K__.__N__S__K__F__K__N__F__R__V__Y__Y__R__E__G__R__D__Q__L__W__K__G__P__G__E__L__L__W
MAC.US.x.251_1A11 --A-CA----ATATG-C-C---CA------...T--A-TA----G--CA-T-----ACA-G---TAC--TTTCA----TC-A---AC...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G----- 5258
MAC.US.x.251_BK28 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T--A-TA----G--CA-T-----ACA-G---TAC--TTTCA----TC-A---AC...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G----- 5235
MAC.US.x.EMBL_3 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T--A-TA----G--CA-T-----ACA-G---TAC--TTTCA----TC-A---AC...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G----- 4727
SMM.SL.92.SL92B --A--A----ATATG-C-C-T-CA------...------A-T--G--CA-C-----AC--G----CC--T-C---A-TTC-----A-...T-----T-------------------------A--AG-A---G-C-A---G-----G---------G------------- 4690
SMM.US.x.H9 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T----CA-T--G--TA-C-----ACA-G---TAC--TTCCA----TC-A---A-...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--G-----------C-GTG----AT-G----- 4732
SMM.US.x.PGM53 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T----CA-T--G--CA-C-----ACA-G---TAC--TTCCA----TC-A---A-...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--G-----------C-GTG----AT-G----- 5176
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --A--A----ATATG-C-C---CA------...T----CA-T--G--CA-C-----ACA-G---TAC--TTCCA----TC-A---A-...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--G----G------C-GTG----AT-G----- 5262
STM.US.x.STM --AC-A----ATATG-CCC---CA------...T----TA-T--G--CA-C-----ACA-G---TAC--TTTCA----TC-A---A-...T-----T-CA-------------C-----------AG-----G---A---A-----G-----C-GTG----AT-G----- 4906
SAB.SN.x.SAB1C ---------------TC-----CA------...C--A-CA-T------CAT-----AC--G----C---AC-C-T---C--A-----...T----------------------C-----------AG-----G-C--TG-G--------T--G--T------A------- 5358
TAN.UG.x.TAN1 --A--A-----TATG-CCC---CA--G--G...C--A--A----G---A-C---C-AC--G---TAC--C-CA------C----CAA...CA-------TC-------AA---C--C-----A--AG-A---G-G---G-G--------------C-CT----------- 5159
VER.DE.x.AGM3 --A--A-------TA-CAC-G-CA--G---...T--A-CA-T--G--TA-T---C-AT--G--TTAC--C-CC------CCA-----...CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G----TG-C-------------G-C--T-AA-T----- 4682
VER.KE.x.9063 --A--A-------TA-CAC---CA------...C--A-TA-T--G---A-----C-AT--G--CTAC--AC--------CCA-----...CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G-----G-G-----G---------C-AT-AA------- 5187
VER.KE.x.AGM155 --A--A------CTA-CA--T-CA--G---...C--A--A-T--G---A-----C-AT--G---TC--CACTC------CCA----C...CA-------TTG------A-A--C--C-----A--AG-----G-----G-G-----G-----T--TCGC--GA------- 5179
VER.KE.x.TYO1 --A--A-----AC-G-C-T---CA--G---...C--A-TA-T------A-----C-AT--G---TAC--C-T-------CCA-----...CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G-C--TG-G---------------C-AT-AA------- 5184
COL.CM.x.CGU1 --AT-A------A-G---C--T--------...CA------A-G-GC-AT--T---AT--G-T--AC--A-CC--AC----TT-CAAAATCA----T--A--------AA--CC--C-GG-AA--GCA-...-CAGG-GAG---C---------G-G-A--GG-G----- 4723
GRV.ET.x.GRI_677 --A--A-----TAT-TC-AGT-CA------...T-G--TA-T--GC--A-----C-AC--G--CTA--TACTC-------C-----C...CA-------TTG------AA---C--C-----A--AG-T---G-----G-G--------------GCGA---A------- 5133
MND_2.CM.98.CM16 -----A----AA------C----A------ATAG---ACATT---GC-A--GACCT-C--AC-------TT-CA---C--...T---...CA------------------------------A--AG-A--GG-C-A--AG---------------G-A---A-T----- 4961
DRL.x.x.FAO -----A----A-----------CA------...-----------T-----CT-T---C-CTT---A-GCA--C-----C--A-T---...CTC-----------------------------A--GG-A---G---AGT-G---------------G-A--TG------- 4527
RCM.GA.x.GAB1 -----------------------A------...---A----T---------------T--GC---C--TA----------T------...T-------------------------------A--AG-A--GG---A---G----G---T-----T-----GA------- 4439
RCM.NG.x.NG411 -----------------------A-----G...---A--------------T-----T-------A-CCA----------C------...T---------------------------T---A--AG-A--GG---AG-AG-----G--------T--A---A-----G- 4454
MND_1.GA.x.MNDGB1 --AC-A------ATG-CA-----A--G---...------A-T--G--CAAT-----AT--G--TA-C--T-TCA------T------...T------A-TT-------AA------C-T---A--AG-A---G---AG--G-----------T-GT-TC--TT-G----- 4647
MND_2.GA.x.M14 -----A----A-------C----A------...-----G--T------A-------T--T-T-----CCA--------C--A-T---...T-------------------------------A--AG-A--GG-G-AG--C---------------G-A---A-T----- 4888
MND_2.x.x.5440 -----A----A-------C-T--A------...---------------A-C--------C-T---A-CCA------G-C--A-T---...T------------------A------------A--AG-A--GG-C-A--AG---------------G-----A-T----- 4521
MNE.US.x.MNE027 --A--A----ATATG-C-C---CA-----G...T--C-TA----G--CA-T-----ACA-G---TAC--TTCCA----TC-A---AC...T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G----- 4727
LST.CD.88.447 --AC-A------CT-TCAC---CA-----G...T-TA-TA-T--G--TAATG-----T--G----AC--T-T----------T--A-...T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-AC--G----C-AG-----G-----T---C----T--G----- 4237
LST.CD.88.485 --AC-A------CTTTCAC---CA-----G...T-TA-TA-T--G--TAATG-----T--G----AC--T-T----------T--A-...T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-AC--G----T-AG-----G-----T---C-AA-T--G----- 4237
LST.CD.88.524 --AC-G-------TATCAC---CA--G---...TACA-CA-T--G--CAATG----TT--G-----C--T-CA--------TT--A-...T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-A---G------AG----G------T--TC-A--T--G----- 4234
LST.KE.x.lho7 --AC-A------CTT-CAC---CA--G--G...T-TA-TA-T--G--TAATG----AC--G----AC--T-TC--------TT--A-...T--------TT---A---AA------------AC-AG-A---G----T-AG--------------GC-A--T--G----- 5321
GSN.CM.99.CN166 --A--A----ATATGT-CC-TACA------...------A-T--G--TCAC-----AT--G----AC--C-C---A-C-C-----A-...T-C---T-------A------------------C-AG-AGCT--C--T------C-----------GTA----------- 4688
GSN.CM.99.CN71 --A--A----ATATGT-CC-TACA--G--G...T----GA----G--CCAC-----AT--G----AC--C-C---A-C-C-----G-...T-C---T-------A------------------C-AG-AGCT-----T-A----C-----------GTA--T-------- 4670
MON.CM.99.L1 --A--A----ATATGGCCC-T-TA--C---...T-TA--A----G---CAC-----AT--G--CTAC--ACC-C-A-C--C------...------T--TC---A-------------T----ACAG-TGCCG-C--T-AG--------------GCGC--A-------- 4663
MON.NG.x.NG1 --A--A----ATAT----C--ATA--G--G...T----CA----G--TCAT-----TT--G--CTAC--C-C-C-A-C--C------...------T--TCG--A-------------T---AACAG--GCTG----TTCG-----G---------C-T--T-------- 3256
MUS_1.CM.01.1085 --AG-G----ACCTATCAAAT-CT--G--G...---A-CA----GC--CAC-----AC--G--CTAC--C-C------C------AA...TAC---T----------------------T---ACAG-TTCTG----GTC------G-----C--CGTCT-A--G----G 4650
MUS_1.CM.01.CM1239 --A--A----ACCTAGCA--T-CT--G---...---A-TA-T--GT--CAT-----AC--G--CTAC--C-C------TC-----AA...T-C---T----------------------T---ACAG--TCTG-C---TC------G-----T--TGCCT-GT-G----- 4640
MUS_2.CM.01.CM1246 -----A----ATATG-CCC-TACA-----G...T----TA-T--GC--TAC-----AC--G---TAC--C--C-------T--C-A-...------T--TC---A-----------------AAGAG-AGC---C--TTA----CTGA-------TCGA--T--T----- 4748
MUS_2.CM.01.CM2500 --A--A----ATATG-C-C-CACA-----G...T----CA----GC--TAT-----A---G----AC--C--A-------CAC--AA.........T--TC---A-----------------AAGAG-AGCG------AG----C-------T--TC-A----------- 4701
DEN.CD.x.CD1 --AC-A----ATATG-CA----CA------TAC--TAACATGC---ATA--CATTTAGA-AT-CAAC-T......ACC------......C-----T--TCG------AA---C--------A--GG-AGCT-----G-AA---C----------TG----G--T----- 4844
DEB.CM.99.CM40 --A--A----ATATGTC-C-GATA------...C-----A----G---A-------A---G----A---ACT------C--A-----...T-----C--TT-GGC--CAA---C--------A--AG-TGCTG-----AC---------G-------CC--G--G----- 4766
DEB.CM.99.CM5 --A--A----ATATGGCA---ATA--G---...C-----A----G---A-T------T-GG----AC--ACC------C--A-----...T-----C--TT-GG--ACAA---A--------A--AG-AGCTG-C---AC------G-----C--T-CCT-A--G----- 4760
TAL.CM.00.266 --AT-A----ATATGT-CC---CA---GC-...---A-TA----G--CTAC-----AC---------C-C--C-------C------...CA---TT--TCGG-----AA---C--------AA-GG-TGCT-----T------C-G--------TC-C---A-T----- 4926
TAL.CM.01.8023 --AT-A----ATATGT--C---CA---GC-...C-CA--A----G--CTAC-----AC-------A-C-ACCC-------C------...CAC--TT--TC-G-----AA---G--C--T--AA-GG-TGCT-----T------C-G--------TC-C---G-G----- 4424
SUN.GA.98.L14 --AC-A-----AATG-CA----CA--G--G...T-TA-CA----G--TAATG----TC--G----AC--T-C-----G---AT--A-...T--------TT---A---AA---C--C-----A--AG-A---G----T-AG-----------T--T--A--T--G----- 5320
SYK.KE.x.KE51 --A--A------ACT-CAC---CA--T--G...TATA-TA----GC--TAC-----AC-----CTAC--A-TAC---C-C-.........CA----T--TCG------AAA--A-----T--AC-TG-T-CT...T-TGA----C-G--------TTCT--A--G----- 4806
SYK.KE.x.SYK173 --A--A------ATATCAC----A-----G...TACA-TA-T--GC--TAT-----AC-----TTAC--C--AATAC--C-TC-......C-----T--TCG------A-------C---C-CC-GG-G-AG...AACGAG-----G--------TCGT--A--T----- 5154
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Vif start Pol p31 integrase end
H1B.FR.83.HXB2 AGGTGAAGGGGCAGTAGTAATACAAGATAATAGT...GACATAAAAGTAGTGCCAAGAAGAAAAGCAAAGATCATTAGGGATTATGGAAAACAGATGGCAGGTGATGATTGTGTGGCAAGTAGACAGGATGAGGATTAG............................... 5096
Vif _M__E__N__R__W__Q__V__M__I__V__W__Q__V__D__R__M__R__I__R##__.__.__.__.__.__.__.__.__.__
Pol __G__E__G__A__V__V__I__Q__D__N__S__.__D__I__K__V__V__P__R__R__K__A__K__I__I__R__D__Y__G__K__Q__M__A__G__D__D__C__V__A__S__R__Q__D__E__D__*_
H101_AE.TH.90.CM240 ---------------------------C------...--T-----------A------------------------------------------------------------------G--------------------............................... 4670
H102_AG.NG.x.IBNG ------------------------G--C------...--T-----G-----A-----------------A------------------------------------------------G--------------------............................... 4621
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------G--------G--C----AC...--T-----------A---------------------------------------------------------------------------------------............................... 4322
H104_cpx.CY.94.CY032 ------------------------G--C--C---...--T--C--------A--------------------T--------C-----C---------------A--------------G-------------A------............................... 4462
H1A1.UG.85.U455 ---------------------------C------...--T-----G-----A------------------------------------------------------------A-----G-------------A------............................... 4542
H1B.US.90.WEAU160 ----------------------------------...------------------------------------------------------------------------------------------------------............................... 5095
H1C.ET.86.ETH2220 ----------------------------------...--------G-----A-----G--G--------A----------------------------------C-------------G-------------A------............................... 4488
H1D.CD.84.84ZR085 ---------------------------C------...--------G-----A--------------------------------------------------------------------------------------A............................... 4618
H1F1.BE.93.VI850 ------------------C--------C------...--A-----GA----A-----G--G----------------------------------------T----------------G-------------------A............................... 4436
H1G.SE.93.SE6165 ---------------------------C----AC...--A-----G-----A------------------------------------------------------------------G--------------------............................... 4493
H1H.CF.90.056 ---------------------------C------...--A-----------A---------G-G-----A--------------------------------------------------------------------A............................... 4443
H1J.SE.93.SE7887 ------------------------G--C------...--A-----G-----A--------------------------A---------------------------------------G-------------------A............................... 4410
H1K.CM.96.MP535 ---------------------------C--C---...--A-----G-----A--------------------T---------------------------------------------G-------------------A............................... 4292
H1N.CM.95.YBF30 ---A-----------G-----T--------CG-G...--T-----------C---C-T--G--------A--A----------------------------------G-------------G----------AA--C--GAAATGGAATAG................... 4702
H1O.BE.87.ANT70 ------G--A--------C-----------GG-A...-----T--G-----A--------G--G-----A--A--C--A--G---------------------AC----A--A--------G-----ACA--AAG-G-AAGCGTGGAACAGCCTAGTGAAATACCATAA. 5181
H1O.CM.91.MVP5180 ------G-----------C-----------AG-A...-----T-----G--A-----------G-----A--A--C--A------------------------AC----A--A------A-------ACA--AAG-G-AAGCATGGAACAGCCTGGTGAAATACCATAA. 5156
CPZ.CD.90.ANT ------------------C--CA----CC-AGAG...--A--T--G-----C--TC----G-----------T--A-A---G---A-----A----A-A--A-AGA---GA-T-----G--------A----------ATATCTGGAAATC................... 4547
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---------------------T--G---C-AG-A...--A-----------A--T-----G--------A--A-----A--------------A--------------------------------------------AAGCATGGAATAG................... 4688
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---A-----------G-----T--------CG-G...--T-----------C---C-T-----G--C--A--A-----A----------------------------G-------------G-----------AG-C--GACATGGAATAG................... 4680
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 G--------A--------GC-G------C-GGAA...--A-----G-----C---C-T--------T--A--T-------------------------A-----C-A-----C-----GA-------------A----AAGCATGGAACAG................... 4663
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------G--A--------GC-C-----CC-AGAA...--A-----G-----C--TC----G--------A---------------------------------------------------------------A--C-AAACATGGAATAG................... 4654
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---------------G-----T------C-GGAC...--A--------G-----T-----G-----T-----A-------------------------------CA---A-----------------------AG---AAACCTGGAATAG................... 4650
CPZ.CM.98.CAM3 ---------------G-----TA----G-GAGAG...--AG-T------A-A--C-----G--------A--A--------------------------T---------A--A-----G--G-----------AG-C-AGGCCTGGAATAG................... 4522
CPZ.CM.98.CAM5 ------------------G--TA----G--CGAG...--AG-T--------A--C--------G--T-----A--C--A----------------------------G-A--A-----G--------A--------C-AAACCTGGAATAG................... 4810
CPZ.GA.88.GAB1 ------------------G--C--G---C-AG-G...--AC----G-----A--------G-----------------A------------------------------------------------A----------AGACTTGGAATAG................... 5169
CPZ.GA.88.GAB2 ------G--T--------T--T--G--C--CG-A...--T-----------A--C-----------T--A--T----AAC----------G---G-----------------C----TG--G-----------A--C--AAC............................ 4492
CPZ.TZ.01.TAN1 ----------------------A----AGGAGAA...-----T--------A--C--G-----------A-----A-AA--G----------------------CA-G-G--A---ATGA-------A-----AC----AACATGGACAAG................... 4752
CPZ.US.85.CPZUS ---------------------CA-G--A--CGAG...--GG-T--------A--C--------------A--T--A-AA--C----------------------C----A--A-----G--------------AG---AGGCTTGGAATAG................... 5168
H2A.DE.x.BEN G--A-----A-----CA--G-CA-G-TAGGG-CA...--------------A--------G--G--C-----T--C-----C------GG-AGACA--A-CTG---AG-A--CCCCACCTGGAGGGT-CCAG---GG-TGGAGAAATGGCATGC................ 5493
H2A.GW.x.ALI ---G--C--A-----CA--G-TA-G-TAGGG-CA...--------------A--------G--G--C--------C--A--C------GG-AG-CAA-AGCTG---AG-G--CCCCACTTGGAGGGT-CCAG---GG-TGGAGAAGTGGCATAG................ 5486
H2A.SN.x.ST G--G--C--A-----CA--G-CA-G-TAGGGGC-...---------A--A-A--------G-----T--------C-AA--C------GG-AG-CAA-AGATG---AGCG--TCCAACTTGGAGGGT-CCAG---GG-TGGAGAGGTGGCATAG................ 4938
H2B.CI.x.EHO ---G-----A-----CA-C---A-G-TAGGG-CA...--A--C------A-A--C--------------------A---A-C------GG-GGA-AA-A-TTG---TGCA---CC-ACGTGGAGG-TACCAT-C-GGCTAGAGAGGTGGCACAG................ 5464
H2B.GH.86.D205 ---G-----A-----CA-C---A-G-TAGGG-CA...--A--C--------A--C--G-----------A--T--A---C-C------GG-GGA-AA-G-TTG---TG-A---CC-AC-TGGAGG-TACCAG-C-GGCTAGAGAGATGGCACAG................ 5466
H2G.CI.x.ABT96 ---G-----A--T--CA-C---A-G-TAGGG-CA...--A--C-----T--A--C--------------A-----A-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AGCA--ACCAAC-TGGAGG-TACCAG-C-GACTGGAGAAGTGGCATAG................ 4820
H2U.FR.96.12034 G--A-----A--G--CC-T--TA-G-TAGGG-CA...-----T--G---A-A--C--G-----------------C--A---------GG-GGA-AA-A-TTG---AG-A--TCCAACTTGGAGGGT-CC---A-GGTTAGAGAGATGGCACTC................ 4972

Vif start Pol, Gag-Pol, and p31 Integrase end
MAC.US.x.239 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T--A--T--C-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCTAGAGAGGTGGCATAG................ 5410
Pol __K__G__E__G__A__V__I__L__K__V__G__.__T__D__I__K__V__V__P__R__R__K__A__K__I__I__K__D__Y__G__G__G__K__E__V__D__S__S__S__H__M__E__D__T__G__E__A__R__E__V__A__*_
Vif _M__E__E__E__K__R__W__I__A__V__P__T__W__R__I__P__E__R__L__E__R__W__H__S##__.__.__.__.__
MAC.US.x.251_1A11 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T--A--T--C-AA---------GG-GGA-AA-AGATG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCTAGAGAGGTGGCATAG................ 5409
MAC.US.x.251_BK28 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T--A--T--C-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCTAGAGAGGTGGCATAG................ 5386
MAC.US.x.EMBL_3 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T--A--T--C-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCTAGAGAGGTGGCATAG................ 4878
SMM.SL.92.SL92B ---A--------T--T-----TA-G-TAGGG-CA...--A--------G--A-----------------A-----C-AA---------GG-AG-CAA-AGATG-G-AGCA---CCAGT-TGGAGG-TC-GT--A-GA-TAGTGGAGCGCTGGCATAG............. 4844
SMM.US.x.H9 ---G-----A-----CA-CC--A-G-TAGGG-CA...--G--C--G-----A-----G--G-----T--A--T--C-AA--C------GG-GGA-AA-A-TTG---AG-G--TCCCACTTGGAGG-TACC-G---GGCTAGAGAAGTGGCATAG................ 4883
SMM.US.x.PGM53 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...--G--C--G-----A--------G-----T--A--T--C-AA---------GG-GGA-AA-A-TTG---AG-G--CCCCACTTGGA-G-TACC-G---GGCTAGAGAAGTGGCATAG................ 5327
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---G-----A-----CA-CC--A-G-TAGGG-CA...--G--T--G-----A-----G--G-----T--A--T--C-AA--C------GG-GGA-AA-A-TTG---AG-G--TCCCACTTGGAGG-TACC-GA--GGCTAGAGAGGTGGCATAG................ 5413
STM.US.x.STM ---G-----A-----CA-CG--A-G-TAGGG-CA...-----T--------A-----G-----G--T--A-----C-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AG-G--TCCCACCTGGAGG-TACCAG---GGCTGGAGAGGTGGCATAG................ 5057
SAB.SN.x.SAB1C ---A-----A--------T--------AC-GG--...--AT-G---AC-A-C--------------C--A--T--A-AA------------......---TTG---AG-CAG-CCC-TCTGGA-GGTA-C-G-CGGACAGCAGGAGAGGTGGACTAG............. 5506
TAN.UG.x.TAN1 G--A-----A--G-----C---A----AGG-GAG...--GT-G--------A-----G-----G-----A--T--C-AA--A------G-GAGA-AAA-T-TG-G---CAAGACTAAC-TGGAGGGTT-G........................................ 5286
VER.DE.x.AGM3 ---G-----T-----G--C--CA--...GGAG--GTG--AT------A-TAC--------G--------A--T--A-A--------A-CC-AGA-AAAG-ATG-G----GAGAGTAACTTGGA-GGT-CC-GA-GAGCTGATAACTAAATGGCAAGG...GATAGTGAGG 4846
VER.KE.x.9063 ---G-----T-----G--C--CA--...G-AG-AGAA--GC-G---A-T--C-----------------A-----C-AA-------A-CC-AGA-AAAG-ATG-G----GAG-GTAAC-TGGA-GGTCTCAG--GACCTGATAACCAAATGGCAAGG...AATAGTCAAA 5351
VER.KE.x.AGM155 ---A-----C--G-----TC-CA-G...G-AG--GAA--AC-G--G-----T--G-----G--------A-----A-AA--C----AGCC-AGA-AAA--TTG-G----GAGACTCACCTGGA-GGT-CA-GA-GAAGTGATCACCAAATGGCAGGG...GATAGTTAGA 5343
VER.KE.x.TYO1 ---G-----A-----G--CC-CA-G...G-CG-AAGT---C----G--T--A--------G-----T--A--T----A--------A-CCCA-ACAAAG--TG-G-A--GAG-GT-ACGTGGA-GGTACCAG--GA-CTGATAACTAAATGGCAGGG...AATAGTCAGA 5348
COL.CM.x.CGU1 ---------A--G-----C--CAG-A--TC-CAAGGTAC-T-GTTT--GAAA--T----------T--------CC--ACTCC-ATATGG-G-AGAT-TG--CAG---GAA-T--TT-TCC-ATGG-C-AA----AGCCGAAACCGTTAAGGGAATGGATTAA....... 4886
GRV.ET.x.GRI_677 ---A-----C--G--G-----TA----GGGGGAA...-----C--G-----C--C--G-----G--T-----T--C-AA---------G-GAGA-AAA--ATG---AG-GAG-GTAGT-TGGAGGGT-TCAGA--GGCAAATAAGCAGATGGAGGGGGATAGTGACTTAC 5300
MND_2.CM.98.CM16 ---A-----A--G--G-----CA----GGGG-CA...---T-G--G-----A-----G-----------A-----C--A------------ACAG---ATA-----CCCAAC----A-GC-T--T--........................................... 5085
DRL.x.x.FAO ---G-----A--G--G--C--CA-G--AGG--C-...---T-G------A-A--T----------------------AA------------A-TG---ATA--C--ACCAACA---AG---T--G---TAC-T-G-AGAA.............................. 4664
RCM.GA.x.GAB1 ---A-----A--------C--C--G--GG-G-C-GGA---T-G--G-----C--C--G-----------A-----A-AA--A-----C-G-A-AGAT-TG-A-AG---GGCCAATTTGGCGG-TAGAC-G-----AA-TTGA............................ 4581
RCM.NG.x.NG411 ---A--------T--C--G--C--G---C-AGAG...--TC----G-----C--T--------GTGT--------A-AA--------C-G-A-AGA--TG-A-AGA--GACCAATATGGAAG-TAGAC-G-----AAGTTGA........GCAGTGGCATTCCTTAGTAA 4613
MND_1.GA.x.MNDGB1 ---A--------------TT--A--T--C-AGAA...--G-----GA----A--T--------GTGT--A--A--A-AA---------G-G...-GT-G-AAGA--AG-CAG--TAACTTGGA-AGT-TCT--..................................... 4774
MND_2.GA.x.M14 ---A-----A-----G-----CA----AGGA-CA...---T-------T-----C-----------T--A--A--C---------------ACAG---ATA--A--CCCCACA---AGGA---------GACA-C--GA............................... 5024
MND_2.x.x.5440 ---A-----C--T--G-----CA----AGGAGT-...--TT----G--G--T--T--------------A--A----A---C---------ACAG---ATA-CA--CCCCACA---G---ATAG.............................................. 4642
MNE.US.x.MNE027 ---G-----A-----CA-CT--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T-----T--C-AA---------GG-GGA-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCT...AGAGAGGTGGCATAG...CCTCATAAAA 4888
LST.CD.88.447 ---A-----T--T-----GG--A----AGGAGAC...AC---CTTCTC---C--C-----------T---C-AG-A-AA---------G-GGGACCAAAG-A-AG---GG---GCCT-CA--ACA-CT-G........................................ 4364
LST.CD.88.485 ---A-----T--T-----GG--A----AGGAGA-...AC---CTTCTC---C--C-----------T---C-AG-A-AA---------G-GGGACCAAAG-A-AG---GG--AGCCTGGA--ACA-CT-G........................................ 4364
LST.CD.88.524 ---A-----T--T-----GG--A-G--GGGAGAG...A----TTTCTCTA-C--C--G--G--------AT-AG-G-AA---------G-GGGACCAAAG-A-AG-C-GA--AGCATGGA--AC--AT-G........................................ 4361
LST.KE.x.lho7 ---A-----T--T-----GG--A----AGGGGAG...A----CTTCTC---C--C--------------AC-AG-A-AA---------G-G...GGAC--AAG---AG-GAGAGTAGCCTGGATA-CA-CT--..................................... 5448
GSN.CM.99.CN166 ---------A---------G-C---AC-C-AGCAGGT--G--T-TTAC---C--T-----G--------------C-A-CCA------G-GGCA-A-A---AA----TGG---GT----CCCATACAA--A-T--C-GAGAGGAAGGTAGACTGGTTGCTTAG....... 4851
GSN.CM.99.CN71 G--------A--------GG-C---ACCC-AGCAGGT--G--C-TCAC---C--T-----G--------------C-A-CCA------G-GGCA-A-----AA----TGG--AGT---GCCCATACAAG-A-T--CAGAGAGGAAGGTAGAATGGCTGATTAG....... 4833
MON.CM.99.L1 ---------T--C-----C---A--AC-G-GGAGGGC--T--CCTGAC---C--T--G-----G--------A--C-AACCC-----C-CCAC-GAAAAT-TG-G--G-GACACCAACCAATATA-TCTCAGAA-GC-AGATGGATTGGCTAATTAG............. 4820
MON.NG.x.NG1 G--G-----A--TT-G--G--TA-GACAG--CAAGGT--GG---T-AC---A---C-C--G--G------------C-CCC------CTCCA--GAA-AT-TG-G-AG-AAGCCCAGTGCACAT---ATCAGA--GGT-GATGGAATGGCTGATTAGAGCAACCAAATAT 3426
MUS_1.CM.01.1085 ---------A--------C--CA--ACAG-CTCAGGA--GG---TCAC---T--T--------G-----A--A--C-AACCC-----CGCCA--GAA-AT-TG-G-AG-AAGTCC-AT-CAG--G-CCTCAGAA-GG-AGATAGATTGGATAATTAGGGCAACAAAATAC 4820
MUS_1.CM.01.CM1239 G--------A--------CG-CA--ACAG-ACAAGGAC-GG---TCACT--A--T--------G-----A--A--C-A-CCA-----CGCCA--GAAAAT-TG-G-AG-AAGTCCAAT-CAG--G-CC-CAGAA-GG-AGATGGATTGGATAATTAGGGCTACAAAACAT 4810
MUS_2.CM.01.CM1246 ---A-----A--TC----G--CA--ACA--GGAAGGT--G--CGT-AC---C-----------------A--A--C-A---------C-CCAG-CAAAAT-TG---AG-GAGCCC-ATTCAGT---T-TCAGAA-GG-AGATGGATTGGCTGATTAGATGCACTAAACAT 4918
MUS_2.CM.01.CM2500 G--------A---A-------CA--ACAG-CCAAGGT--G--T-T-AC---A-----G--G--G--------T--C-AA--C-----C-C-A--GAAAAT-TG---AG-GACCCCAATCCAGTTT-T--CAGAA-GG--GATGGACTGGCTGATTAGATGTACCAAACAC 4871
DEN.CD.x.CD1 ---------A-----T--C--CA-GACAC-GGCAGGA-----CTTCCCG--A--T--------G-----A-----C-A-CCA---AATGC-G-A...T-TA-GA-G-GAGAACA-AAC-AAG--AT----AGT--GACTGACATATAAGATTGGGGAAAC...CAAATTA 5008
DEB.CM.99.CM40 ---A-----T-----G--GTGCA-GACAG-GGTAGGA--T--C-----G--C--T-----G--------AG-A--C-AA--A---------G-C----ATA--A-G-T-AACACACA--A-TCCA-T--AT-AAT-AGATAGGTGGTGCAGTGCTATAAAAAGAGAAAAA 4936
DEB.CM.99.CM5 ---A-----A--G--G--GTGTA--ACAG-GGTAGGA--------G-----A--------------C---G-G--A-AA------------GGAG---ATA--A-GAC-GACACACA--A-CCCAGT--AT-AAT-AGATAAGTGGTGTAGTGCCATAAAAAGAGGAAAG 4930
TAL.CM.00.266 ---A-----A--G--T--CT-G-G-ACAG-CGAAGGA--GG---TCAC---C--T-----G--G-----A--A----A-CCC------C--GCTT---GTAACA-GAT-GACC---A----TCCA----AC-----GCAGAGATGGGTAGGGACAATTAG.......... 5086
TAL.CM.01.8023 ---A-----A-----C--CC--AGGACAG-CGAAGGA--GG---TTAC---T--C-----G--G--T--A--A--C-AACCC------C--GCT----GTAACA-GAC-GACT---A-G--TCCA----AC-----GCAGAGATGGGTAGGGACAATTAG.......... 4584
SUN.GA.98.L14 ---G-----A--------C--CA--C-G...G--GAGA----CCTG-----A--T--G-----------AC-AG-A-A---C------GG-G-ATCCT-CTCA-TG--GATG----G-T-A................................................. 5438
SYK.KE.x.KE51 G--A-----A--------G--C--GACACCAGA-CAAC-GG---T--C---A--T-----G--------A-----C--CAG-G-----G--AGAG---ATA---G-AC-CACC---A--T--C-TCCA-ATCAA---GATAA............................ 4948
SYK.KE.x.SYK173 ---------T--------GG-G---ACAG-GGAGGGA-----TTTT-C---A-----------G-----A--A----CA--CC-----G--AGA----ATA---G-TCCCAC----AG-A-GAC-CCA-GACA----GATAG............................ 5296
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H1B.FR.83.HXB2 .....................................AACATGGAAAAGTTTAGTAAAACACCATATGTATGTTTCAGGGAAA...GCTAGGGGATGGTTTTATAGACATCACTATGAAAGCCCTCATCCAAGAATAAGTTCAGAAGTACACATCCCACTAGGG...... 5220
Vif .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__W__K__S__L__V__K__H__H__M__Y__V__S__G__K__.__A__R__G__W__F__Y__R__H__H__Y__E__S__P__H__P__R__I__S__S__E__V__H__I__P__L__G__.__._
Pol
H101_AE.TH.90.CM240 ........................................-ACATGG-ACAGTT--GT-A-A---CATATGTA-ATCTCA--GAAA----AAAAG-----------------T----------AG-------AGG----C-----------T-----------A...... 4794
H102_AG.NG.x.IBNG ........................................-ACATGG-A-AGTT--GT-A-A---CATATGTA-GTCTCA--GAAA----A---T-------------------T------TAGG-------A-G--T--------------------------...... 4745
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .....................................---------C--------------------A---A-----AA----...------------G------A----------------AGGA--------------------------------T-----...... 4446
H104_cpx.CY.94.CY032 .....................................---------C---C----G-----T---------------AA----...----AA-----A--C--------------------TAGG--C----A-G----------------T------------...... 4586
H1A1.UG.85.U455 .....................................---------C--------------T--C--------C--CAA----...---CAA--T--------------------------TAGA---T-----G-----------------------------...... 4666
H1B.US.90.WEAU160 ........................................-ACATGG-AAAGTT--GT-A-A--CCATATGTA-ATTTCA--GAAA----A--------C---------------C------A----------------------------T------------...... 5219
H1C.ET.86.ETH2220 ........................................-ACATGG-A-AGTT--GT-A-G--CCATATGCA-ATTTCA-GGAGA----AT------G-------------T-----C---AGA-------AGG-----------------------T-----...... 4612
H1D.CD.84.84ZR085 ........................................CACATGG-AAAGTT--GT-A-AT-CCATATGCA-ATTTCA--GAAA----AA-----------------C--------C--------C----A-------------------------T----A...... 4742
H1F1.BE.93.VI850 ........................................CACATGG-AAAGTT--GT-A-AT--CATATGTA-GTTTCA--GAAA--C-AA-------C--------------T-C-----AGG---------G---------------------------A-...... 4560
H1G.SE.93.SE6165 ........................................-ACATGGCACAGTT-GGT-A-A---CATATGTA-GTCTCA--GAAA-----A--C-------------C--------C----AGG---------G----------------------------A...... 4617
H1H.CF.90.056 ........................................CACATGG-AAAGCT--GT-A-GT-CCATATGCA-ATTTCA-GGAAA-----A--------------------T-T-------A----------G------------------------T----A...... 4567
H1J.SE.93.SE7887 ........................................CACATGG-AAAGTT--GT-A-GT-CCATATGAA-GTTTCA--GAAA-----AAA----C-G-----G-----------C---AA--------A------------------------------A...... 4534
H1K.CM.96.MP535 ........................................TACTTGG-AAAGTT--GT-A-AT-CCATATGCA-ATTTCA--GAAA----ACC------A----------------------AGG-------A-------------------------------...... 4416
H1N.CM.95.YBF30 .................................................C-----------T-----------G---AAA--G...--A-AA-------A------------T-------CA-A---C----A------------------T------G----T...... 4814
H1O.BE.87.ANT70 ...................................................................---CAGG--TA-A--G...A-CGA-AAC----GG--C--------T------TC-AGAA--------G-T------AGT---T-T--T---G-----...... 5275
H1O.CM.91.MVP5180 ...................................................................A--CA-G--TAA---G...--CGC-AAC---CG------G-----T------TC-AGGA------A-G-C-----G-CG--GT-T--T---G---CA...... 5250
CPZ.CD.90.ANT ....................................................CT--GTGA-A--CCACATATGGGAGACT---GTACT--AACC----AAG-----------T-------ATGA---C----AG-A-G-AGA---------T--A------CCAACATTG 4665
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ....................................................CC--GTTA-AT--CATATGTA-AA-ACA--GAAA--A-AA-AT-----C--C-----C---------CAT---A--------G-TTC------G--------T--TT-TAAA...GAT 4803
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ....................................................TT-GGT-A-G---CACATGTA-GTGTCA--GAAG--AC-A--T-----C-----------T-------CAGA-A------A-------------A-----------T----A...... 4792
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ....................................................TT-GGT-A-AT--CATATCTA-GT-TCC-GGAAA--A--A--C-----------------T-----G--TGAAA------A-G-----------A----T------------...... 4775
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ....................................................CC--GT-A-A---CACATGTA-GTGTCT-GGAAA--C--AAAT-----C--------C------------AA-A------A---------------------------G--A...... 4766
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ....................................................TT--GTGA-AT--CATATGTACAG-TCA--GAAA--A-AAAAT-----C-----------------TG--A-CA-C--T--G--GGC----C-GA--T-T--T---A--AAT...... 4762
CPZ.CM.98.CAM3 ....................................................CC--GT-A-ATG-CATATGTA-AA-ACA--GAAA--A-A--AC-----------G--C--T--------TT-------T-A-G-----------A----------TA---AA...... 4634
CPZ.CM.98.CAM5 ....................................................CC--GT-A-AACCCATATGTA-AG-ACA--GAAG--A-AAAAG-----------G-----T-----G--TGA-A----T-A-G-G--------------T-----TT---AT...... 4922
CPZ.GA.88.GAB1 ....................................................TT--GTTA-AT--CATAT-TA-AGGTCA---AAG--A--A--T--------C--------T-----TCA----A------A-G-TGC---T---A-------A--TT-CA-A...GAT 5284
CPZ.GA.88.GAB2 ...........................................ATGG-A-AGTT--GT-A-GTT-CATATGTACAAGTCA---AAG--C--A--------------G--C--T-----T--T--CA----T-A-G-------------C-----A--CA--A-A...... 4613
CPZ.TZ.01.TAN1 ....................................................CC--GTTA-A---CATATCT--A--ACC---TGCTG--AA-AT---AAG-----------T-------CTGA-ACA----A--G-GCAGGG---A-------A--T---ACA...GAA 4867
CPZ.US.85.CPZUS ....................................................TC-GGT-A-AT--CACATGTA-AG-TCA--GAAA----AA--------C--C--G-----T-----G---A--A----C---G---A------------T-----TA---AT...... 5280
H2A.DE.x.BEN .................................................CC-T--C--GT---TG-AA--CAGAA--AAAG-CCTA-AGGA--TGC-C-A-GT-CCC--C---A-G-TGG-ATGGGCATGGT-G-CTT-CAGCAGG---ATAT--------CAA...GGA 5611
H2A.GW.x.ALI .................................................CC-T--C--GT---TA-A---CAGAA--AAAG-TCTA-AA-A--TG--C-A-GT-CCC--C--TA-G-TGG-ATGGGCATGGT-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--CAA...GGA 5604
H2A.SN.x.ST .................................................CC-TA-C--GT-T-TA-AA--CAGAA----AG-TCTA-AG-A--TG--C-A-GT-CCC--C--TA-G-TGG-ATGGGCGTGGT-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--AAA...GGA 5056
H2B.CI.x.EHO .................................................-C--A-T---T---TG-AA---AGGA--AAAG-CTTGCAACA--TC-CT-A-GT-CCT--C--TA-G-T-G-ATGGGC-TGGT-G-CTT-CAGTAG----ATAT-T--C--GAAA...GAA 5582
H2B.GH.86.D205 .................................................-C-GA-T--GT-T-T--A----AGAA----AG-GTTGCAACA--TC-CT-A-GTCCCT--C---A-G-T-G-ATGGGC-TGGT-G-CTT-CAGTAG-A--ATAT-T--C---AAC...AAA 5584
H2G.CI.x.ABT96 .................................................-C-GA-----TT-TTA-A--T-AAAA--AAAG-CCTACAG-A--CGGTT-A-GT-CCT------A-A-TTG-ATGGGC-TGGT-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--ACA...AAA 4938
H2U.FR.96.12034 .................................................CC-GA-C-------TG-.----AACA--AAAG-GCTACAG-AA-TG--T-A-GTGCCC------A-G-T-G-ATGGGC-TGGT-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-T--T---AAA...AAA 5089

MAC.US.x.239 .................................................CC-CA-----T-T-TG-AA---AAAA-TAAAG-TCTACAA-A--TT--C-A-GTGCCC---TTTA-G-TCG-ATGGGCATGGT-G-CCT-CAGCAG----AT-T--------CA-...GAA 5528
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MAC.US.x.251_1A11 .................................................CC-CA-----T-T-TG-AA---AAAA-TAAAG-TCTACAA-A--TT--C-A-GTGCCC---TTTA-G-TCG-ATGGGCATGGT-G-CCT-CAGCAG----AT-T--------CA-...GAA 5527
MAC.US.x.251_BK28 .................................................CC-CA-----T-T-TG-AA---AAAA-TAAAG-TCTACAA-A--TT--C-A-GTGCCC---TTTA-G-TCG-ATGGGCATGGT-G-CCT-CAGCAG----AT-T----C---CA-...GAA 5504
MAC.US.x.EMBL_3 .................................................CC-CA-----T-T-TG-AA---AAAA-TAAAG-TCTACAA-A--TT--C-A-GTGCCC---TTTA-G-TCG-ATGGGCATGGT-G-CCT-CAGCAG----AT-T----C---CA-...GAA 4996
SMM.SL.92.SL92B .................................................C-GCA-T---TT-----A----AAAA--A-AG-GCTA-AG-AA-CC--C-A-GTGCC-------A-A-T-G-ATGGGCATGGTAC-C-GCC--TAGG--GATTT----CT-G-A-...GAG 4962
SMM.US.x.H9 .................................................CC-CA-C-------TG-AA---AACA-TAAAG-CCTACAG-A--CT--T-A-GTACCC-----TA-A-TTG-ATGGGCATGGT-G-CTT-CAGCAG----AT-T----GT--A--...GAT 5001
SMM.US.x.PGM53 .................................................CC-CA-C---T--TTG-AA-T-AGAA-TAA-G-CCTACAG-A--CT--T-A-GTACCC-----TA-A-TTG-ATGGGCATGGT-G-CTT-CAGCAG----AT-T--------A-A...GAT 5445
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .................................................CC-CA-C-------TG-AA---AACA-TAA-G-CCTACAG-T--CT--C-A-GTGCCC-----TA-A-TTG-ATGGGCATGGT-G-CTT-CAGCAG----ATTT-----T--A--...GAT 5531
STM.US.x.STM .................................................CC-CA-------TTTA-A----AACA-TAAAG-GCTAAGC-A--C---C-A-GTGCCC--C--TA-G-TTG-GTGGGCATGGT-G-CTT-CAGTAG---GATTT-T--CT-GCAA...GGA 5175
SAB.SN.x.SAB1C .................................................CC----G---T----C---C----G--CAAAC-GTGT-T-CATT-GC---A-ACCCCT---ACTA-AAT---ATGGA--TGGTACTCCTA-CA----TGGGT---A--C--GAA-...GAT 5624
TAN.UG.x.TAN1 ............................TGGAGAGCAT-T-GAC---T-GAAG-GC-T-GTGA-ATACC-CA-GAGGAACCGGTTACAGGATT-GACA-A-CT--TG--CT--C-ATGTG-ATGGGC-TGGTAC-C-T--AGTAG-T-C-T------CT----A...GGA 5425
VER.DE.x.AGM3 TACTGGATGAGGAC.................................................................T-G-AAATTAGACT-GAAA-A-CGA-TG--CT--C-AATT-CATGGGCATGGTAC-C--TGAGTAG-TATG-G--A--C------...CAA 4948
VER.KE.x.9063 TATTGGATGACTAA.................................................................A-GGAACCT--AAT-GCAA-ACATG-TG--CT--C-AATT-ATTGGGC-TGGTAT-CT-TG-GCAG-TACAT-------A----A...TTA 5453
VER.KE.x.AGM155 TATTGGATGAATAA.................................................................A-GGAATCTG-AAT-GGAA-ACA-A-TG---T-TC-AATC-CTTGGGCATGGTAC-CT-TGAGCAG-TATGTA--A--C--CCCA...GGA 5445
VER.KE.x.TYO1 TATTGGATGAGACA.................................................................A-G-AATTTG-AAT-GAAC-A-----TG---T--C-AATT-CATGGGC-TGGTAC-CC-TGAGTAG-TATGTA--A---A----A...AAA 5450
COL.CM.x.CGU1 ......................................................................GAAGCAGTTTCC-GAATGCCAATAT-AT-A--TAG--A-AACAG-GTC-CC-GAATGGTGG-C-GA-G--AA-AT--AGTTTTA-TT-GGGTCA...... 4980
GRV.ET.x.GRI_677 AAGATCAGGAATAA....................................................................-CAATTGCCTT-GGAA-ACAGACAT---TGGC-G-TGCAATGG--GTTTT-G-CCTACAGCC-GT-CATT-----CT--TCA...AAA 5399
MND_2.CM.98.CM16 ......................ACATGCAGTAGAAAG-TGGAATTC-CTGG--AA-T-C---A-ATATA-A-GAGA-AAAC-TTTG-AC-AAT-GGAT--AA-GGC----TTTC-ATGCTCA...GGATGGT-G-C-CAC---C--AA-T-T--T--C----AA...GAA 5227
DRL.x.x.FAO ...................................AGGTGGAACTCCCTG-GCAA-T-T--TA-GCATA-G-GAGA-AA-T-TTTA-AA--AT-GCAT-A-GCACCT--CTT-C-ATGCTCA...GG-TGGT-G-CTCA-AGTC-GTGGAC------CT-CAAA...GAC 4793
RCM.GA.x.GAB1 ................................ACA..-TGGCACTCTTTGG--AA-T-T--T--GTACA-A-GAAAGAAAGC-GCAAAAGA-T-GGA--A-GTGCCT--CTTTA-A-T-CCATGGGGATGGT-GTCGCA---------T-----A--TT---A-...GAA 4714
RCM.NG.x.NG411 AGTATCATCAGTAT......................................................A-G-GAAAGAA-G--GCTAAAGATT-GGA--A-GTACCC---TTTA-A-T-CCTTGGGGGTGGT-GTCTC----------C--------CT-G--A...AAT 4726
MND_1.GA.x.MNDGB1 ....................................................TCAG-G-ATAG-A-A--GGCAC-GGTTAGT-AGAAGACA-ATGGCA-GGGCC-CTGCAA-TA----GGAAGGATG-TGGT-GC-GTA-C-TC-TT-TATGGCTTATAAT-AATGGTAT 4892
MND_2.GA.x.M14 ..................................AAA-TGGAATTC-TTAG-CAA-T-C---A-ATATA-G-AAGA-AAAC-CTTA-A--A-T-GGAAC-A-TCCAC--CTTTC-ATGCTCA...GGATGGT-G-CGCAC--TC--AAGATT-----CT-CAAA...GAT 5154
MND_2.x.x.5440 ................ACAGGACGTCAAGTTGAGAGATTGGAATTC--TAG--AA-T-T--TA-GTATA-A-GAGAGAAAC-TTTA-AA-ATT-GCAA--A--CCCC---TTTC-ATGCTCA...GGATGGT-G-C-CAC--TC--AAGA-G-----CT-TAA-...GAT 4790
MNE.US.x.MNE027 TATCTGAAATATAA...........................................................AA-TAAAG-TCTACAA-A--TT--C-A-GTGCCC-----TA-G-TCG-ATGGGCATGGT-G-CCT-CAGCAG----AT-T--------CAA...GAA 4996
LST.CD.88.447 ..................................GAGCCT-GTAG-G-AG--CC--G-TAT-AGG-GAGCACA-AA--A--CTCAAAA-GATT-GGTAAGC-TACATGGAACAGGG-T-G--TGGG-ATTTTAT-CTTA-AATA-TA--GTG--A--TT---A-...... 4494
LST.CD.88.485 ..................................GAACCTGATAG-G-AA--CC--G-TATTAGG-GAGCACA-AA--AA-CTCAG-T-GATT-GGTAAGC-TACATGGAACAGGG-T-G--TGGG-ATTTTAT-CTTA-AATA--A--GTA--A--TT---A-...... 4494
LST.CD.88.524 ..................................GAGCTT-GTAG-G-AA--TC--G-TAT-A-A-G-A--CA-----AA-GTAAAAA-GATT-GGTTAG--TACATGG-ACAGGA-T-G-ATGGG-GTTTTAT-CTTACAATA--T---TA--T---T---AT...... 4491
LST.KE.x.lho7 ..................................ATCCTT-ATAG---AG--TT--G-CATAGTC-G--TAAACA---A-GC-AAA-AA-ATT-GGTAGGC-TACATGGAACAGG--T-G-TTGGG-ATTCTAT-CCTA-CATA--T--GTG--A--T----A-...... 5578
GSN.CM.99.CN166 ....................................................--CT-CTA-A--CCACATATGG-----C...AAAA-ACCATTTGTA-A-GTCCAT--CT--C-ATTGCAA-AC--AAG-TTT-C-CAAAACA-GA-T-GAT-AG--A-G-AT...ACT 4963
GSN.CM.99.CN71 ....................................................--C--CTA-A---CATATATGG-----A...AAAA--CCATTTGT--A-ATCCAC--CT-TC-ACT-CAA-A---AAGGTTT-C-CAAAACA--A-T-GAT-AG--T---AT...ACT 4945
MON.CM.99.L1 .....................................................A-GC-CT-AATGGCAC--AC-CACA--..-AGT--ACCCTTTGTC-A-GTACAT--CT--C-GCTGCA-AA---GAG-TTCTC-CAGAACA--A-TA-AC----CT---ACCTAGGA 4935
MON.NG.x.NG1 AACATATATACAGG....................................................................GAAA-TGCCATTTGT--A-GTACAT--CT-TC-GCTT-CT-AC--G-GCTTTTCGCAA-GCA-GA-TA-GC-T--TT---A-...ATG 3525
MUS_1.CM.01.1085 TACATCCTTTCAGG....................................................................GAGA--AGCCTTTACA-A-GTGCAT--CT-TC-ATTGTA--A---GAGGTTCTCCCAGAGCA--A-CAGA--A---T-GACACAAAAT 4922
MUS_1.CM.01.CM1239 CATATCTTTTCAGG....................................................................-AAAA-ACCATTTGT--A-GTACAC--CT--C-G-T-CAA-AC--AAG-TTTTCCCAAAACA-GA-CA-GC-AG--T-GACACAAAAC 4912
MUS_2.CM.01.CM1246 TATATCTTCTCAGG....................................................................GAAA---CCATTTACA-A-GTCCAC--CT-TC-ATTGCAG-A---GAG-TTC-CCCAGAACA--A--A-A--A--TT-GA-CATAAAC 5020
MUS_2.CM.01.CM2500 CACATCTTATCAGG....................................................................GAAA--ACCATTC-CA-ACATCCAT---T--C-A-TGCAG-A---GAG-TTC-CTCAAAATC-GA-TA-G--A--CT-GACAATAAAG 4973
DEN.CD.x.CD1 GAACATTGGATGAGCAC................................................................................T--GA-ATCTATAATA--CA---CAAA-G-GTT--A-GGG-CAGTGATTA---CACATTTTAG-ATCACATGG 5098
DEB.CM.99.CM40 TACAAGACCAAAGA....................................................................-TTA-A--CT-T-CAA-GGATACAC---TTTG-ATT---GAACTCATATTAT-C-CAAA--A--A--GTAT----CA-CACA...AAA 5035
DEB.CM.99.CM5 TATAAGACCAAAGA....................................................................-TTACAAGCAAT-AA--GGATACAC---T-TG-ATT---AAGGGCATTCTAC-CTCAGA--A--A--GT-T----CG-CACA...GAA 5029
TAL.CM.00.266 .......................................................GTTT---ATACATA-AACCAAG...T-CTTACAA-A-TTGATT-GGGT-CAT--CTTTC-ATTG--A-ACGCCT-CTAT-C-CAAG--A-GTGGATAC----GT---AAGAAAAG 5198
TAL.CM.01.8023 .......................................................GT-T---ATGTACA-AACCAAG...T-CTTACAA-A-TT-ATA-GGGTCCAT---TT-C-ATT---AATGGCCT-TTTC-CGCAGG-CA--TGGAT-C----C----AAGAAAAA 4696
SUN.GA.98.L14 ...................AAGAGAATGGGAAGATAG--G-CA-T-T-AGA----T-G-ATAGTATG-CT-A-AGATA-A-TTGCT-TAGA-AA--TT--AG--TT-AGAAGAATGC-T--GGAAACAAA-GATGATT-GGT-TCTA-GT-TGGAA--GGTACTGGATGG 5589
SYK.KE.x.KE51 ........................................-AT-C-GCA-A--T----GGTA--C-A----AAAAGCAAAC--TTA-AG-AA-CCACA-A-A-ACAT---T-TC-GATT-CATGGG-GTGGT-G-CTC-AG--C--TGGG-A--A---G----A...... 5072
SYK.KE.x.SYK173 ........................................--T-C-GCA-A--A-----ACA----A----AAAAGCAAAG--TTG-AG-AA-CCACA-A-A-ACAT--CT--C-AAT-GAATGG--ATGGTAC-CTTA--GCC--TGGACA--A---G----A...... 5420
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H1B.FR.83.HXB2 GATGCTAGATTGGTAATAACAACATATTGGGGTCTGCATACAGGAGAAAGAGACTGGCAT.............................................................................................................. 5280
Vif _D__A__R__L__V__I__T__T__Y__W__G__L__H__T__G__E__R__D__W__H__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.
H101_AE.TH.90.CM240 --G--------A-------G------------------A----------AG--------C.............................................................................................................. 4854
H102_AG.NG.x.IBNG --------G--A---G---G----------------------------C----------C.............................................................................................................. 4805
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------A-----------A----------------------------------------.............................................................................................................. 4506
H104_cpx.CY.94.CY032 --G--------A---G---G------------------GC----G---CA---------C.............................................................................................................. 4646
H1A1.UG.85.U455 --A--------A---G---G-----------------------------A---------C.............................................................................................................. 4726
H1B.US.90.WEAU160 --A-G--A---A------------------------------------------------.............................................................................................................. 5279
H1C.ET.86.ETH2220 --G--------AA------A-------------T----A--------------T------.............................................................................................................. 4672
H1D.CD.84.84ZR085 ---------C-----G-------------------------------------A------.............................................................................................................. 4802
H1F1.BE.93.VI850 --A-T--A---A--------------------G-----CC-------------A------.............................................................................................................. 4620
H1G.SE.93.SE6165 -------C-C-A---G----------------G----------------A---------A.............................................................................................................. 4677
H1H.CF.90.056 --A-----G--A--C-----C-----C---------A----------------A------.............................................................................................................. 4627
H1J.SE.93.SE7887 --G----T---A--------------------------G--------------T-----C.............................................................................................................. 4594
H1K.CM.96.MP535 -----AGAG--A---G---------------------T------------G---------.............................................................................................................. 4476
H1N.CM.95.YBF30 C-G--A-----A--G-C-GTC--T--------G--AACA---------CAGTCT------.............................................................................................................. 4874
H1O.BE.87.ANT70 -TG--CCATG-A---G----C-----------AT--ATGC----G--------TGAA---.............................................................................................................. 5335
H1O.CM.91.MVP5180 --A---GATA-A--GG-C--C-----------AT-AATGC----G--------GGAA--C.............................................................................................................. 5310
CPZ.CD.90.ANT ---AAA-A-------G-G---GTG-TC-----AT-A--ATGT------C-CCCA-----C.............................................................................................................. 4725
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 A--T-A-A---AA----C-----C-------C-T-AACC-------------CG------.............................................................................................................. 4863
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --A--A-A---A------GTT--C--------AT-AATGC----------GCCA------.............................................................................................................. 4852
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --G--C-A---A------GT---T--------A--TACAC--------C-G--------C.............................................................................................................. 4835
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --A----A---A--------------------A--CACA-------------C-------.............................................................................................................. 4826
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 C-G----AGC-AA-TG-C--------------A--AATGC-------------T------.............................................................................................................. 4822
CPZ.CM.98.CAM3 A-G--A-A---A--GG-------C--------AT-AATGC-----C-GCAT-C-------.............................................................................................................. 4694
CPZ.CM.98.CAM5 ACA--A-A---A--GG-C--------------A---ACA-----GC--CAT-CT-----C.............................................................................................................. 4982
CPZ.GA.88.GAB1 T--T---A---AA--G-G-----C-------CCT-AAGCC----------G-C-------.............................................................................................................. 5344
CPZ.GA.88.GAB2 -----A-A-A-A--GG-CTGT-----C---AA-T-AATGC--------CA-CCA------.............................................................................................................. 4673
CPZ.TZ.01.TAN1 AGAT-A-A---A--GG-TTT-CAT-----------AGCCTGT---------CCA------CTAGGTCATGGC.................................................................................................. 4939
CPZ.US.85.CPZUS A-A--A-A-A-A--G--T-T---G--------GT--A-A---------CA--C------C.............................................................................................................. 5340
H2A.DE.x.BEN A-AAG-CATC-A-A----CAGG--------AAC--AACAC---A-A--G--TGGCTCTCCTCTCATGCA..................................................................................................... 5680
H2A.GW.x.ALI AGAAG-CATC-A-AG---CAGG--------AAC--AACAC---A-A--G--TGGCTCTCCTCTTATGCA..................................................................................................... 5673
H2A.SN.x.ST --AAG-CATC---AG---CAGG----C---AAC--AACAC---A-A--G--TGGCTCTCCTCCTATTCA..................................................................................................... 5125
H2B.CI.x.EHO -GA--ACATC-A-A-G-CCA-GG---C---AAC---ACCC---A-AGGG--TT--T-AG-TCCTATGCT..................................................................................................... 5651
H2B.GH.86.D205 -GA--AT-GC-A-A-G-CCA-GG-------AAC--AACCC---A-AGGG--TT--T-AGCTCCTATGCT..................................................................................................... 5653
H2G.CI.x.ABT96 --A--ACAT----A----CA-GGG------AACT--ACCC-T-A-A-GG--TGG-TAAGCCAGTATGCA..................................................................................................... 5007
H2U.FR.96.12034 -GAT-ACAT----AGG-GCA-G-C------AA-T--ACAC---AGA-GG--TGGCTATCCTCTTATGCA..................................................................................................... 5158
MAC.US.x.239 -GAAGCCAT--A-A-G--CA-GGG------CA-T--ACAC---A-A--G-GTGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5597
Vif _G__S__H__L__E__V__Q__G__Y__W__H__L__T__P__E__K__G__W__L__S__T__Y__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.
MAC.US.x.251_1A11 -GAAGCCAT--A-A-G--CA-GGG------CA-T--ACAC---A-A--G-GTGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5596
MAC.US.x.251_BK28 -GAAGCCAT--A-A-G--CA-GGG------CA-T--ACAC---A-AG-G-GTGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5573
MAC.US.x.EMBL_3 -GAAGCCAT--A-A-G--CA-GGG------CA-T--ACAC---A-AG-G-GTGGCCCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5065
SMM.SL.92.SL92B -GAAG-CAC----AGG--CA-GTG--C---AA----ACCC---A-A--G--TGG-TATCAAGCTATGCA..................................................................................................... 5031
SMM.US.x.H9 --G---CAT----A-G--CA-GG-------AA-T--ACAC---AGR--G-GTGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5070
SMM.US.x.PGM53 --AT--CAT----A-G--CA-GG-------AA-T--GCAC---A-A--G--TGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5514
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 A-GA--CAT----A-G--CA-GG-------AA-T--ACAC---A-A--G--TGGCTCAG-ACTCATGCA..................................................................................................... 5600
STM.US.x.STM --A--ACACC-A-A-G-TCA-GGG------AA-T-AACAC---A-A--G--TGGCTCAG-GAATATGCT..................................................................................................... 5244
SAB.SN.x.SAB1C -GA---CT-A-AAA-G-T--T-AT------CA-T-AACCC---AGA--G--TGG-TAG-AACCTATGCA..................................................................................................... 5693
TAN.UG.x.TAN1 --A-GA-A-A-A---G--GATTGT--C---CAC--AACGC---A-C-GG--TGGCTCTC-ACCTATGCA..................................................................................................... 5494
VER.DE.x.AGM3 C---GA--TA-ACATG--GATCT-------CA----ACAC---A-A-GG--TGGCTATCAACATATGCT..................................................................................................... 5017
VER.KE.x.9063 --A-GAGA-A-ACAG---GACTGC------CA-T-AACAC---A-AG-G-CTGGCTCTC-ACTTACGCC..................................................................................................... 5522
VER.KE.x.AGM155 AG--GAGA-A-CCATG-GGAT-TC------CA-T-AGC-C--AA-C--G--TGGCTCTCAACTTATGCA..................................................................................................... 5514
VER.KE.x.TYO1 C---GGGA-A-ATGTG--GACCT-------CA-T-AACAC---AGC--G--TGGCTATCCACATATGCA..................................................................................................... 5519
COL.CM.x.CGU1 -C-AT--AG--AAGC----T-TAC-TGG-CAC-T-AACCC---ATAG-TATC-T.................................................................................................................... 5034
GRV.ET.x.GRI_677 ----A-TACA-A-A-G-G-AT-TT---CACAAC--CACCC---A-AG-G--TGGCTCTCAAGTCATGGA..................................................................................................... 5468
MND_2.CM.98.CM16 ----AACAGA-CA----C--C-TCCTG---AACT-AACCC---A-A--G--TGG-TATCAACTTATGCC..................................................................................................... 5296
DRL.x.x.FAO A-AAG--A-A-A---G-----GTCCTG---AAC--CACCC---ACA--G-GTGG-TAAG-AAATATGCCATA.................................................................................................. 4865
RCM.GA.x.GAB1 -GAT-A-AG--AAA------C--C------AA-T--ACAGT--A-A-GG--TGGCTAGGGACATATGGG..................................................................................................... 4783
RCM.NG.x.NG411 A-CA---AGA-AAAGG-T------------A----CACA-T--A-A-GG--TGG-TAGGAACCTATGGA..................................................................................................... 4795
MND_1.GA.x.MNDGB1 AC-TGC--TAAA---G-G-TT-T-ATAAAT......AGGGACAT-AG-TT-...ATAGT-AGA............................................................AGCTATTGGCATTTG................................ 4961
MND_2.GA.x.M14 -GCT-A-AGA-TA-T--T--TG-CCTA---AACT--ACCC---A-A--G--TGG-TATC-CAATATGCA..................................................................................................... 5223
MND_2.x.x.5440 -G-T-A-AGA-TA-C--C--CGTC-TG---AACT--ACCC---A-A--G-GTGGCT-TC-CAATACGCC..................................................................................................... 4859
MNE.US.x.MNE027 --AAGCCAG--A-A-G--CA-GGG------AA-T-AACAC---A-AG-G-GTGGCTCAG-ACTTATGCA..................................................................................................... 5065
LST.CD.88.447 ACA-GA-CC--A---G-G-G-TGC---GCACACT--GCAG-----AG-G--TGGATCTC-CAGTGGGCA..................................................................................................... 4563
LST.CD.88.485 ATA-GA-CC--A---G---G-TGC---GCACACT--GCAG-----AG-G--TGGATCTC-CAGTGGGCA..................................................................................................... 4563
LST.CD.88.524 ACA-GA-CT--A---G---G--TT---GCTCA----GCAG----GAG-G--TGGATTTCACAGTGGGCA..................................................................................................... 4560
LST.KE.x.lho7 TCA-GA-CT--A---G-C-G--T----GCACA-T--GCAG-----AGGG--TGGATCTCACAATGGGCA..................................................................................................... 5647
GSN.CM.99.CN166 AGGAAGGT-GG--A-GA-GT-GA-GCAACATA-A-AG-G-T-ACTATCCT-TGGGACACAACCAGTCATGGACCAGCTAGCTTATCCCGGTCCACCTATTACCAACAAGCAGTCATAATAGAATGGGTATACAACAGAAGCAAA.......................... 5107
GSN.CM.99.CN71 AGGCAGGT-GGA-AGGA-GT-GA-GCCACATA-A-TG-G-T-ACCATCCT-TGGGACACAACTAGTCATGGACCAGCCAGTCTATCCCGATCCACCTACTACCAACAGGCAGTCACAATAGAGTGGGTTTACAACAGAAGTAAG.......................... 5089
MON.CM.99.L1 ATCA--CA-GAA-G-GAGT--TGGGCAACATA-T--G-G...AT-AC--TTT-T---G-CTTAACAAACGTGGGACCTAGTGCACTCTCACCAACAGTGTACAACAAACAGGCCTACACAATAGAATGGGTTTATTGGATGCAAAAGGTGGAACGG.............. 5088
MON.NG.x.NG1 -G-ATC-C-CAARAGGRGGA-CA--GGGCAACATACATRGAGATCACG-TCCTT---G-CAYTACCAATGTAGGGCCCGCGTCACTATCTCCATCAGTCAAATGGAAGCAAGCATACATCATAGAATGGGTATATTGGAGGCAGCCCAGGGTGCCACAGCAAGAGGGAGT 3695
MUS_1.CM.01.1085 ACCCGGGA--CA-GTGC-GT-GA-AG-ACTTACA-AG-ACTGAC--TCCTGTGGGATGTGACCAATGTGGGACCAGCAAGTTGCTCTAAAAGCACATGGTGGAAGCAATCCTTTATCCTAGAGTGGGTATATCTA................................... 5057
MUS_1.CM.01.CM1239 ACCTTAGA--CA-G-GAG---GA-GTCACCTTCA-AG-G-T-AC--TCCT-TGGGATGTGACTAATGTAGGACCAGCAAGCCTATCCAAAAGTACCTATTGGAAGCAGTCATACATCCTGGAATGGGTATACATG................................... 5047
MUS_2.CM.01.CM1246 AGAATAGA-GGA-GCCC----GAGAC-ACATACA-AG-G-T-ACCAT-TTGTTAGATGTCACAAACGTAGGGCCAGCCAGTTTATCAAGGTCCACCTATTGGCAGCAATCCTATATCCTGAAGTGGAGATACATC................................... 5155
MUS_2.CM.01.CM2500 A-GAGAGAGGAA-AC-A-GT-GA--C-ACATACA-A--A-T-AC-ATTCT-TGGGATGT-ACCAATGTAGGGCCTGCCAGCCTCTCAAAGTCTACTTACTGGCAGCAGTCATATATATTGGAGTGGGTTTATGTT................................... 5108
DEN.CD.x.CD1 --ATGG...-ATACC--G----A-ATACACATC-CA-TG-G--CG-CTTACATGGAAGTAAAGCTCTATTGGCATTTGACCCCAGAAAAAGGATATCTGTCACAAGTAGCA........................................................... 5206
DEB.CM.99.CM40 --A-GGG--G-A---G--GA-TT-CTA---T-CT--ACCC---AGA--G--TGGCTA-CCACTATGGCA..................................................................................................... 5104
DEB.CM.99.CM5 --A-GA-A-G-A---G-GGA--T--TC---A-C---GC-C---A-A--G-GTGGAT--CCTCTATGGCG..................................................................................................... 5098
TAL.CM.00.266 --CA-C---G-A-A-TATTT---CATAACACAGTATTGGTGTTT--C-CC----CATGGATATACGTCCGATTGGGAC............................................................................................ 5276
TAL.CM.01.8023 --GAA----G-A-AGTAC-TT--CATCACTCAGTATTGGTGCTT--C-CC----AA-GGATACACATCAGACTGGGAT............................................................................................ 4774
SUN.GA.98.L14 --GTGGTACACATAC-AT-A--TTAT-ATTCCAG-AAC-TAT--GAC-GT--TAGTAAGGATCTATGGACACCTCACACCAGCAAAAGGGTTGATTAACCAGTGGGGA.............................................................. 5697
SYK.KE.x.KE51 C-A-G-GT---AA-T----A-TTC---CATAA-T--ACAC---AGA--G-CCTG-TAAGAACAGAGGGA..................................................................................................... 5141
SYK.KE.x.SYK173 ----GA-CTA-ATGG--C--GTTC---CACAA-T--GCCC---A-AG-G--TGG-TA---ATGCAGGGA..................................................................................................... 5489
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H1B.FR.83.HXB2 ......................TTGGGTCAGGGAGTCTCCATAGAATGGAGGAAAAAGAGATATAGCACACAAGTAGACCCTGAACTAGCAGACCAACTAATTCATCTGTATTACTTTGACTGTTTTTCAGACTCTGCTATAAGAAAGGCCTTATTAGGACACATAGTTA 5428
Vif __.__.__.__.__.__.__.__L__G__Q__G__V__S__I__E__W__R__K__K__R__Y__S__T__Q__V__D__P__E__L__A__D__Q__L__I__H__L__Y__Y__F__D__C__F__S__D__S__A__I__R__K__A__L__L__G__H__I__V__
H101_AE.TH.90.CM240 ......................--------T---------------------C-G-GA-A-------------A----T-----C---------A----G--------AC-A--T----G------------------C-----G--A---A----------AG------ 5002
H102_AG.NG.x.IBNG ......................--------T--G----------------A-C-G--A---------------A----------CT-------------G-----C--------T---A-T-----------------C--------A---A--------G-A------- 4953
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ......................-----C-------C---------------A---G--------------------------A-C-----------------------------T-----T-----------A--------------T---A----------T-G----- 4654
H104_cpx.CY.94.CY032 ......................--------T---------------------CTC-GA-----------------G--T-----C--G------------------A--C----------T-----------A-----C-----G--A---A----------T-G----- 4794
H1A1.UG.85.U455 ......................--------T--G------------------CTG--A--------------------T-----C-----------T--------C---C----T-----------------A-----C-----G-GA---A----------A------- 4874
H1B.US.90.WEAU160 ......................--------A------------------------C----------------------------C---------------------------C-T-----T-----------G--C-----------T---A----------TT------ 5427
H1C.ET.86.ETH2220 ......................--------T--------------------ATTG-GA--C----A-----------------GC--G--------C---------A--C----T-----T------G----A-----C-----G--A---A--------T-T-G----- 4820
H1D.CD.84.84ZR085 ......................C---------------------------------G--------------------------GC--G------------------A-------T-----T------G-------------C-----A---A----------T------- 4950
H1F1.BE.93.VI850 ......................C-----------------------------C-GGG--AG-----G------A---------GC--G--G--------G--C---A-A-----T-----T-----------A-----C-----G--A---A----------T-G-A--- 4768
H1G.SE.93.SE6165 ......................--------T--G-----------G------C-G-GA--------A-----------G-----C-----------T--G---------C----T-----T-----------------C-----G--A---A----------A------- 4825
H1H.CF.90.056 ......................--A--C-----------------------ACTG--A--G-----------------G----GC--G------------------A--C----T-----T-----------A-----C-----G--A---A---------GTG------ 4775
H1J.SE.93.SE7887 ......................------------------------------C-G-GA--G--C--A----------------GC--G------------------A---G---------T-----------------C-----G------A----------A------- 4742
H1K.CM.96.MP535 ......................------------------------------CTG--A--G--C--A-----------A-----C---------------------A-A-----T-----T-----------A-----AG----G------A----------T-G----- 4624
H1N.CM.95.YBF30 ......................C-A--A--T-----A--------------ACT--GA-A---C-AG--------T--T------A-G------A-G-----A-----TC----T-----T------A---C------C-----GC-A--GG-C-----GAGACC---AT 5022
H1O.BE.87.ANT70 ......................-----A--T--G--TAGT---------C-TT-T----AG----AA-----GA-T---------AC-------AGGA-G--A------C----T---AC-------A---CA--A--AG-C--G--A---A-CC-------G-G---AC 5483
H1O.CM.91.MVP5180 ......................-----A--T--G--TAGT---------CAAT-C---GAG----AA-----GA-T--T------AC-------AGGA-G--A------C----T--CACA------A----A--A--A--C--G------A-TC----G--G-G---GC 5458
CPZ.CD.90.ANT ......................--A--A--T--T--GAG------------ATGTGGA-AG----T---------------A---AC---T--T---A-G--A--C-AA-----T--CCC------------TCAA--AG-C---C-A--AA-CC-----G-A-G-A-AT 4873
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ......................--A-----T------------C-G-------TGGGATC----GTT-----G-----T---T-TG-------TA--T-G--C--CTCTC-A--T-----T------G----------C--C----GA--TA-------G--T--T--AG 5011
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ......................--A--A--T-----A--------------AC--GGA-T---C--G------A----T------T-G------A-G-----A--C--T-----T-----T------A---C------C--C--GC-A--GG-C-----GAGACC---A- 5000
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ......................--A-----T--G--A--T--C--G----AAC-G----A------T------A----------GT-G-----T--TA-G------T-A-----T---A-T------G----A-----C-----G------A---------GAG------ 4983
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ......................C-A--C--T--G--AAGT-----------AC-G-GA--T-----G------A----T-----T--G---------T----C---T----C--T-----T------G----A-----C-----G------A----------A------- 4974
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ......................C----A--T-----AG-A-----------AG---GAG-T--C--T--C--G------------AC------TAGG-----A--C--TC----T-----T------A---CAA----C--C--G--C--TA-C----A-A-GGC---CC 4970
CPZ.CM.98.CAM3 ......................C----G--T-----G--------------ATGTGG-TC------T-----------------GA-G-----TA----------C--TC-A--T-----T------G---CT-----C--C--G--A--TG-T-----GA-ACA---AT 4842
CPZ.CM.98.CAM5 ......................C----A--T-----G--------------ATGTGG-TC---C-AA-----------T------ACG-----TAG---------C--TC----T-----T------G---CT-----C--C--G--A--TG-T-----GA-ACA---AT 5130
CPZ.GA.88.GAB1 ......................--A--C--T-----------TC--------CT-GGATCT---GT------G--G--T--CTTCAC------TAG-T-G--C--CTCTC-A--T-----T--C---G----AA----C--C----GA--TA-------G--GC-T--AG 5492
CPZ.GA.88.GAB2 ......................C-A--C--T-----G--------G------C-G-GA-C------A--T--GA----T---C--AC------T-GG--G--A--CTGT-----T-----T------G---C-------G-C----GA---A-CC----GG-G--T--G- 4821
CPZ.TZ.01.TAN1 ...............................AT--GA-TA...--------AC--GGA-A---C--T------A-----------AC----------T-G-----CACTAGG--T---AC-------G-T-CAGGA--AG-TC-GC-A--AA--------G-A-G-A-AT 5075
CPZ.US.85.CPZUS ......................--A--G--T-----A--A-----------AC--GGA-CT--C-AG------A----T-----GA-G------A-G-----------------T-----T------A---C------C--C-----A--TG-T-----GAGACC---A- 5488
H2A.DE.x.BEN ..................................--AAGAT--ACC---TAT-C-G-A-AG-TCT-G---G-T--TAC---A--CTGT------ATC-----A---AGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGG--AAG------GA---A-CAG---GG-A-AGT-AT 5816
H2A.GW.x.ALI ..................................--AAGA---ACT---TAT-C-G-A-AG-TCT-G---G-T--TAC---A--CTGT------TCC-----A---GGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGG--AAG------GA---A-CAG---GG-A-AGT-AT 5809
H2A.SN.x.ST ..................................--AAGAC--ACT---TAT-C-G-A-A--TCT-G---G-T--TAC---A--CTGT--G---TCC-----A---AGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGGC-AAG------GA---A-CAG---GG-A-AGC-AT 5261
H2B.CI.x.EHO ..................................--AAGAC--AC----TATG-G-G---C-T-TAT---G-T---ACT-----TG---------G-T--C-G---GG--C---T--CTCT-CG---A---CTAA--AAG----G-GA---A-CAGG---G-A-AGA-AT 5787
H2B.GH.86.D205 ..................................--AAGAC--AC----TATG-G-G--AC-T-TAT---G-T---ACA-----TG-G--------G---C-G---GG--C---T--CTCT--C-------C-AA--AAG----G-GA---A-CAGG---G-A-AGA-AT 5789
H2G.CI.x.ABT96 ..................................--AAGAT--ACC---TAC-C--GA-A--T-TAT---G-T--GACA--A--GAC------T---T--T-G---GGA-C---T-----T--C---A---CTGG--AAG------GA---A-CAGG---G-GCAGA-AT 5143
H2U.FR.96.12034 ..................................--AAGGT--ACT---TAC-C--GAG-T-T-T-G---G-T---ACA-----TTGC---------T--C-G---GG-AG---T--CTCT--C---A---CGGG--AAG-G--G-GA---A-CAG----G-ACAGT-AT 5294
MAC.US.x.239 ..................................--GAGG---ACC---TACTC-----AC-T-T-G---G-T---ACA--AA-CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AAG-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-GC 5733
Vif __.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__V__R__I__T__W__Y__S__K__N__F__W__T__D__V__T__P__N__Y__A__D__I__L__L__H__S__T__Y__F__P__C__F__T__A__G__E__V__R__R__A__I__R__G__E__Q__L__
MAC.US.x.251_1A11 ..................................--GAGGG--ACC---TACTC-----AC-T-T-G---G-T---ACA--AA-CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AAG-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-GC 5732
MAC.US.x.251_BK28 ..................................--GAGG---ACC---TACTC--G--AC-T-T-G---G-T---ACA--A--CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AAG-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-GC 5709
MAC.US.x.EMBL_3 ..................................--GAGG---ACC---TACTC--G-GACCT-TTGGACAG-TGTA--A-CAG----TGCAGG--TT-TTCCTGCA-AGCACTTA--TC-CTC---A---CGGGA-AAG-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-GC 5201
SMM.SL.92.SL92B ..................................--TAGG--TACT---TACTC-G-A-A--T-T-G---G-T---AC---A--TG-------T--GT--GCA---AGTAC---T--CCCT--C---G---CGCAC--GG-G---C-A---A-CAG----G-GCAG--GT 5167
SMM.US.x.H9 ..................................--GAGA---ACC---TACTCC-GA-AT-TCT-G---G-T-C-ACA--A--TTAT------ACTT--C-G---GGCAC---T--CCCT--C--------GGGA-AAG--C---G----A-CAGG---G-A-A-T-GC 5206
SMM.US.x.PGM53 ..................................--AAGA---ACC---TACTCC-GA-A--TCT-G---G-T---ACA--A--TTAT------ACTT--C-G---GGCAC---T--CCCT--C--------GGGA-AAG--C---G----A-CAGG---G-G-A-T-GC 5650
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..................................--AAGA---ACC---TACTCC-GA-AT-TCT-G---G-T---ACA--A--TTGT------ACTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C--------GGGA-AAG--CA--GA---A-CAGG---G-G-A-T-GC 5736
STM.US.x.STM ..................................--GAGG---ACT---TAT-CC-GA-AT-TCT-GT--G-T---ACA--A--CTGT-----T--G---C-G---GGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AAG-G----GA---A-CAGG---G-A-AGT-AC 5380
SAB.SN.x.SAB1C ..................................ACAGGA----G--AC--T---GG-GA--GGTTT---G-GC-T--T---TGGAC---G-----TA-T------TG--CC--T--CCC-------A----TAGA---G-CCA-C-A---A-CAGG---G-A-AGTA-C 5829
TAN.UG.x.TAN1 ............................GTA-C-A-AAGTT-T--GAATT--C----C-CG--C-AA---G-----ACT-----TG-G--G-----TA-G------TGCC-C-----CCCT--C---A----TAGA--C--CCA-C-----A-CAG---GG-A-GCT--T 5636
VER.DE.x.AGM3 .........................-AGGG-AT-CAG-ATC--AGCAAT---G-TCCTT-G-----G---G--T-G--T----C-AC------TAGC--G--A---ACCC----T---ACT------A----AAGG--C--C--G--A---C----G-----G-GGT-C- 5162
VER.KE.x.9063 .........................ATAGGAAT-CAA-A-T-G-G-GCAGTAGG-...-AT-TC--A---G--T-------A-C-AC------TGG-A-G--A--C--AC-C--T---TCA------A----AAGG--C--TCA---A--TA--AGG---G-G-G-T-CG 5664
VER.KE.x.AGM155 .........................-TAGGAAT-CAA-ATG-TAGCCTAGTA--TG-T-A------A---G--T----T--CA-TAC-------TCCA-G--A---TGTC----T---AC-------A----TAGA--C--CCA-C----AC--AGG---A---GGT-C- 5659
VER.KE.x.TYO1 .........................-TAGGTAT-CAA-ATG--AGCAATTTAG--TCT-A------A---G--T---------CTAC------TAGTA----A---GGTC-C--T---A-T------AA---AAGA--C--CCA-C-A--TC-GAGG--C----G-T--G 5664
COL.CM.x.CGU1 ......................AGA--A-CACC------TTAT----TACA--T-GGT-AG-GGGAA---G-TT--AG-TGGC---A-----TAGGGTAC--G--CA-CATAAGGGGGA-G---G-ACGCATAGAG-AAGA-GC--GAAAAGCTA--A-GGG-T--CCCT 5182
GRV.ET.x.GRI_677 ............................GTA--GT-A---TATT-CCATCAA--GGGA...----AG---G-------T--A-G-AC-------AG-A-G--A--C--A-----T---A--------A----TAGA--C--CCA-C----TA-CAG---GG-G-AGTA-- 5607
MND_2.CM.98.CM16 ..................................A-GA-A-------AT-A-TTC-CA-AC--CTA---T--CA-------CC--AC-------AGGA-G--A---TG-A-A--TC-CCC-------A----ACAA--A------C-A---C-GC-----A-G-G-C-A- 5432
DRL.x.x.FAO .....................................A-A------CAT-TTC-GG---AG-T-T-T--CTT-A-------AAC-AC-------AG-A----C--CT--G-A--T--CCCT------A----TCAA--A------GGT-T----C-G---T-T-G-A--C 4998
RCM.GA.x.GAB1 ..................................--AGGA--CTT-----TA---GGAGAT---GTA---G-T---TTT---TGGACT-----TAGTT----A---AAAAT---T---CCA------A----TAGA--A--C---C-AAGTC--C----GG-A-A----C 4919
RCM.NG.x.NG411 ......................G-A--AATA-C-TA-ATAGATA-CA-AT-TG-TCCCT-T--CTT----G-TA-T-----AAC-G-------TA--T--G-A---AATC-G--T---CCT------A----TAAA--A--T---C-A---A-C------G-GCA---GC 4943
MND_1.GA.x.MNDGB1 ........................................CA-AT-GA-GTAGG-TGCTT-AG--CTTATGC----AG-ATA---GC--T--TTAG--CGCCA-CCT-TG-GA-AGAGTGG---ACAGAGATAA--C-AGAGGT-GCA-ATCATC--AT---TT--CA-T 5091
MND_2.GA.x.M14 ..................................A--A-AGC-----AC-AC---GG-GAC---TAT--T--CA-------A-T-AC-------AG-A-G------TG-G-A--T--CCCA------A---CTG-C---G-G-------TGC-G-AC---G-A-G-A-AG 5359
MND_2.x.x.5440 ..................................T-TA-AG------ATCAA--GG-A-AT---TT---TT-CA-------A-TGACG-----TAG-A----C--CGG-G-A--T--CCCA------A----TCAA--A--------A-----G--T---G-A-G-C-GG 4995
MNE.US.x.MNE027 ..................................--GAGA---ACC---TACTC--G--AC-T-T-G---G-T---ACA--A--CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AAG-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-GC 5201
LST.CD.88.447 ..................................--A--A----------TTT-TGG--AC---CAA---G--A----T--CATT------A-T---A-G--A--CTGTA-A--T---A----C-----TACAAGG-AC--T--G-----T----GG---G-A-AGA-A- 4699
LST.CD.88.485 ..................................--A--A----------TTT-TGG--AC---CAA---G--A----T--CATT--------T---A-G--A--CTGTA-A--T---A----C-----TACAAGG-A---T--G-----T----GG---G-A-AGA-A- 4699
LST.CD.88.524 ..................................--A--A----------TCT-TGGA-AC---CAG---G----G--T--CATT-----T--T---A-GC-----G--A-G--T----------GGGTGC-TAGG-AC---GTT-G----A--AGG---G-A-AGA--C 4696
LST.KE.x.lho7 ..................................--T------------GTCT-T-GAGAC---CAA---G--A-------CAT-------------A-G--C--CTATA-A--T---A----C--CAT-C-AAGA-AC--T----G---AC-TC-G---G-A-G-A-A- 5783
GSN.CM.99.CN166 ...............................CT--GAG-A-G---GG-AGAC-T--TTT-G--C-----TA-TC-GAC---A-G-G-----ATG---A-T--A---GGAA-A------CCA--C---CAGA--GAA-AC---C-G-G---AA--AGG--TG-GCAGA-CC 5246
GSN.CM.99.CN71 ...............................CT--GAG-A-GG---ACAGAC-T--CAT-G--C--T--TA-TT-GAC---A--CG-----ATG---A-C--A--CACAAGG------CCA------CAGA--GAA-ACG--C-G-G---AA--AGG--TG-ACAGC-CT 5228
MON.CM.99.L1 ....GTCCCTTTAGATCCCGTG-G-AA--CAAACCCAAGAGATAG-GA-GTC-G--CAT-G---GCT--C--TC-GACG--G--C--G--GA-T--GA--G-A---ACAC----T----CA--C--CCA-C-G-TG-ACG-GC-C-GA--AA-CAG----G-G-AGC-CT 5254
MON.NG.x.NG1 AGTAGATCGAGTGTGGTTTCCTAGTCCCAGAA--CCGGA-CGG---ATTGAT-G-GTCT-G---GCT--CT-CC--ACA--A--TG----T------A----C--CACCCGC------TCA-----CCAG-C-----ACG--C-T-GA--AA-TAG---GG-AGCGM-CC 3865
MUS_1.CM.01.1085 ......................AG-A-A--TCC-CAGGA--GG---CA-GATT-C-TCT-G---TCT---T-CT-GAG---CAC---G--CATGAG-A-C--A---ACCC-G--T---TCT--C--C-ATAG-CAG-AC--CCC--G--T-A-CAG------GCACAC-C 5205
MUS_1.CM.01.CM1239 ......................AG-AAAGGTCC-AGAGAT-G----C--GACT-TGTTT-G---CA----T-CC-CACA-----GA----CATGA-GA-C--A--CACCC-CC----CTCT-----C-ATAG-CAG-A---CCCG-G--T-A-CAG------ACC-CCCT 5195
MUS_2.CM.01.CM1246 ......................AG--CAGCCCC-CAAAAT-G---GATAGAC-TGGT-CAT--CGAG--CTTCC-------A---G-GA-CATG--GA-T--A--CACAC-C-----CTCT-----CCA-C-GAGA-AC--CCA--G---AA-CAG----G-ACAGC-CC 5303
MUS_2.CM.01.CM2500 ......................AG--C-GCCCC-CAAGAT-GG--GGT-GAC-TGGTAT-G--C--T--CT-CC-T-----A---T-G--CATG---A-T------ACT---C----CTC-------CAG--ACAG-AC--C-T--GA---C-CAG---GG-A-GGA-CC 5256
DEN.CD.x.CD1 ......................A-CA-CATA...-CT-ATG--C-CCTC--C-C-GG-T-G...GCT---G------------T-AC------TG-GA----A---AAAG-CC-T--CTCT--C---A-CAGACAA--AG-C---C-A------AGG---G-AG-G--CC 5348
DEB.CM.99.CM40 ..................................--AG-A----C----GAA-C---A-C--GG-AG---G--C--ACA--A--TT-------T--C--T--A--C--AAGA------CCA-----C--CC-ACAG--AG-G---C-A---A--AGG---G-G--CC-AC 5240
DEB.CM.99.CM5 ..................................--AGGA--CTCT---GA-C-G-CAG-G-GGCAG---G--T--ACA-----C-----T--T--TT-G--A--CT-AAGA-----CCCT-----C--CC-ACAG--AG-C-C-C-A---C--AAG---G-G-A-C-AC 5234
TAL.CM.00.266 ..........ACAATATCCATTGA-T-GTCA-TCTCGGAT----TCC-AGACG-----GTG--CGC---TG-----AC---AA-TG-G-----T--CT-G------ACCA-A--T--CCCA------A---CG--A--AG-C---C-A---A-CAG---GG-GG-GC-AC 5436
TAL.CM.01.8023 ..........ACAATATCCATTGA-T-GTCA-TCTCGGATG-GACC-T-GATGC----GTC---TC----G-GT--ACA--A--GG----------C--G-----CACCA-G--T--CCCA------A---C---A--AG-C---C-A---A-CAG---GG-GG--C--C 4934
SUN.GA.98.L14 ..................................TGTAGT--G-------TTT-T--C--T---CAA---G--A----T---CTTG-G-----T--GA-G--C--CT-TA-G--T-----T----GGA-CTCTAGGTG---C----GA--TA-G-----GG-A-A-A-AC 5833
SYK.KE.x.KE51 .........................-TAGGATT-A-T-GGGCCC-TCC-TCTGG-TG-......--T---G-----ACA--AC--AC------TGC-T--G-A---AGTC-A-----CCCT-----------TAGG--AG-CCA-C-A--AC-TAG---GG-G-AGT-G- 5280
SYK.KE.x.SYK173 .........................AT-AG-ATTCAA-A-CA-TGGAACCA-TGG--C.........--TG-CT--ACA--A-C-G---------GC--T--A---AAT-T---T--CCCT--C---A---CAAGA--GG-C-ACC----AG-CAG---GG-AC--T-G- 5625
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H1B.FR.83.HXB2 GCCCTAGGTGTGAATATCAAGCAGGACATAACAAG...............GTAGGATCTCTACAATACTTGGCACTAGCAGCATTAATA...............ACACCAAAAAAGATA...AAGCCACCTTTGCCTAGTGTTACGAAACTGACAGAGGATAG....... 5558
Vif S__P__R__C__E__Y__Q__A__G__H__N__K__.__.__.__.__.__V__G__S__L__Q__Y__L__A__L__A__A__L__I__.__.__.__.__.__T__P__K__K__I__.__K__P__P__L__P__S__V__T__K__L__T__E__D__R##__.__
H101_AE.TH.90.CM240 -A-G--------------C-T--------------...............--------C--------T--------GAA--------C-...............----------G----...-G-------C----------A...G--A-A-----A-----....... 5129
H102_AG.NG.x.IBNG -A-----------------------------T---...............--------G--------T--------GAAT--T---G--...............G------C-----C-...----------------------G---GT-AG----A--C--....... 5083
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------T----------G----------------...............--------------G----------------------G-...............---------------...-----------------------------------------....... 4784
H104_cpx.CY.94.CY032 -T-----------------------------T---...............--------CT--------C--------------------...............T-C----------C-...----------------------A------AGTG--------....... 4924
H1A1.UG.85.U455 -A---------------------------------...............-----------------T-----T--GAA-------G--...............--C----C--G-GC-...----------------------A----T-A-----------....... 5004
H1B.US.90.WEAU160 TT-----------------------G---------...............---------------------------A-----------...............---------------...----------------------A------------------....... 5557
H1C.ET.86.ETH2220 -------------C-----------------T---...............--------------------------GA-------G---...............-AG---------GC-...---------C------------GT---T-AGT--------A....... 4950
H1D.CD.84.84ZR085 -T---------------------------------...............--------CT----G--T--A------A-----------...............G------------G-...--------------C-------A---G--A-----A-----....... 5080
H1F1.BE.93.VI850 -----------A-C-----------------T---...............--------C--------T---------A-----------...............G-T---G-G----C-...--------GC----------CCA------AGT------C--....... 4898
H1G.SE.93.SE6165 -------------------------------TC--...............-----------------T------T-GAA--T----G--...............---T------G--GT...-G------------C---------G--T-AG----A-----....... 4955
H1H.CF.90.056 -A---------A-C----C------------AC--...............------A-----------------T--A--------G-G...............G--------------...----------------------GA--G--AGT---------....... 4905
H1J.SE.93.SE7887 -------------C--C------------------...............-----------------TC--------A-----------...............-G--------G--G-...---------------------CA------AGT---------....... 4872
H1K.CM.96.MP535 -T-------------G-------------------...............--------CT-------T--------CA--------G--...............G-T----G--G-CC-...---------G------------A------AGT---------....... 4754
H1N.CM.95.YBF30 TA----------------C------G--C--AC--...............-----CA-C--------TC-A------A----C-GGG-G...............GG-G----G----G-...--------C--A--------G--T--G--A-----A-----....... 5152
H1O.BE.87.ANT70 TGA-C-A---------C-CTA---------GTC--...............-----GA-A------CTGC-A--T---AG----G--G--...............-A-G---G--GC-GG...-----T--CC-A--C-----CCA----T-A-----A-----....... 5613
H1O.CM.91.MVP5180 TGA-C-A---------C-TG----------GTC--...............-----GA-A-------T---A--CT-GAA----G--G-G...............-A-GT-----GA-AT...-----T--CC-A--C-----CCA--G-T-A-----A-----....... 5588
CPZ.CD.90.ANT TGA-ATAC--CC-C--CA-GAAG-------GTC--...............-----GA-A--G--G--T--A--TT-TTGTAAGA-CC--......GAATTCAGAGG-TACCCC---GGTCCA-GAAG--AG--C------C-GT-T-TCT-A-----A-----....... 5015
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AA--CC------CT--CAG--A------C-GGC--...............-----CA-C-------T-C-A--TT--AA---T---G--...............-A-GA-----G-C-T...-GA-----C--A--C-----AG-T---T-A-----------....... 5141
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 TA----A---------C-CT-----G-----AC--...............-----C--C--------TC-----T--AT---C-GGG-G...............GG-GT-C-G----G-...-GA-----C--A--------G--C--GT-A-----------....... 5130
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------A-------T--C---------C--G---...............------A-C--------T------A-CT-T--C---T--...............CA-AG-C-GCCA-C-...-G---G--------------C-GC---T-AG----A-----....... 5113
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------------------C-A--------------...............-----CAG-T-------T------T-GT--A--------...............-A-AGC---CCA-G-...-GA-----C-----C-------GA---T-AG----------....... 5104
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 T-----A--------TC-C--A---G--C-G----...............-----G---T---------G---T---AAGCAG--GG-T...............-A-A-C--G--A-AT...-GA------C----CTCA--AG-A--GT-AG----A-----....... 5100
CPZ.CM.98.CAM3 AT----A---------C-C------G---C-AC--...............-----G--AT-------T--A--C---AG---C-GGG--...............-G-GT-GG-----A-...--A-----C-----------C--T--GT-A-----A-----....... 4972
CPZ.CM.98.CAM5 AT----A---------C-C-A----G--CC-AC--...............-K---G--A--------T--A--C---AG---T-GGG-G...............GG-GT-C------A-...-CA-----C-----C---A--GSC--GT-AG----A-----....... 5260
CPZ.GA.88.GAB1 CG---C-T--------CA---A------C-GGC--...............--------CT----G-T------C---AA---T------...............T--GAG-G--G-CAT...-GA--------A--------CG-C---T-A-----------....... 5622
CPZ.GA.88.GAB2 CAAAGGT--------TC-CTAGG--G---CCTC-A...............--TCAG--A--------TC----CA---T-CA-G--G--...............-AGA----G--A-AG...--------CC-A--------C--T-TCT-AG----A-----....... 4951
CPZ.TZ.01.TAN1 TGA-ATTC--CC-C-T----T-------C-GAC--...............-----GA----G----T---A--TT-CAG-AAGG--G-TGAGAGCCAA...GAT-A--AGCC----GG-CCA-G-AGG--C-----ATC------A-----A--------C--....... 5220
CPZ.US.85.CPZUS TT--C-AA--------C-CTA----G--C--T---...............-----C---T-G----T------TT--AAG--C---G--...............GG--AG-GC--A-G-...-GA-----C--A--------G--T---T-------A-----....... 5618
H2A.DE.x.BEN TGT-CT-C--CA-C----CCCA--CT-----AGCACAG............---CC---A--T------C-A--C----T--T-G--CA-CAAA......................................................................ATGACAG 5904
H2A.GW.x.ALI TGT-CT-C--CA-T----CCCAG-CC-----GTCACAG............---CCG--A--C----TTC----CT---TG-T-G-GCA-CAAA......................................................................ATGGCAA 5897
H2A.SN.x.ST TAT-CT-C--CA-C--C-CCCA--CC-----GT-CCAG............---CCG--A--C--G-TTC----CT---TG-T-G-GCA-CAAA......................................................................ATGGCAG 5349
H2B.CI.x.EHO TGT-CCAC--CA-C--C-C-T---CT----CAGGCCAG............---CC-AG-T----G-TTC-A--C---AG--TTG--CA-GAAGGAAAAG................................................................ATG...G 5878
H2B.GH.86.D205 TGT-CTAC--CA-C----C-T---CT--CG-AGG-CAG............---CC-AGCT----G-TTC-A--C---AGG-TCG--CAGGAAGGAAAAA................................................................ATG...G 5880
H2G.CI.x.ABT96 TGT-CT-C--CA-C----C-A---CT-----A-G-CAG............--GCCTAGCT-G----TTC-A--CT--CA--T-G-GCA-AAAGGAC...................................................................ATG...G 5231
H2U.FR.96.12034 TGT-CT-C--CA-C-T--C-T-G-CT----GAC--CAG............---CC----T------TTC-A-----CAG------GCA-G.........................................................................ATGGGAG 5379

Vpx start
MAC.US.x.239 TGT--T-C--CAGG-TC-CGAG--CT-----GT-CCAG............---CC-AGC-----G-----A-----GAA--T-G---GCG.........................................................................ATGTCAG 5818
Vpx _M__S__
Vif L__S__C__C__R__F__P__R__A__H__K__Y__Q__.__.__.__.__V__P__S__L__Q__Y__L__A__L__K__V__V__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__#D__V__R
MAC.US.x.251_1A11 TGT--T-C--CAGG-TC-CGAG--CT-----GT-CCAG............---CC-AGC-----G-----A-----GAA--T-G---GCG.........................................................................ATGTCAG 5817
MAC.US.x.251_BK28 TGT--T-C--CA-G-TC-CGAG--CT----GGT-CCAG............---CC-AGC-----G-----A------AA--T-G---GCG.........................................................................ATGTCAG 5794
MAC.US.x.EMBL_3 TGT--T-C--CA-G-TC-CGAG--CT----GGT-CCAG............---CC-AGC-----G-----A------AA--T-G---GCG.........................................................................ATGTCAG 5286
SMM.SL.92.SL92B TAT-CTAC----GC--CGCG-T--CC---C--TCTAGT............--CCA-AGC-----GCTG-----C---AAG-T-G--T--CAAA......................................................................ATGACAG 5255
SMM.US.x.H9 TGT--T-C--CA-G-TC-CGAA--CT-----G--TCAG............---CC-AGC-----G--TC-A------A---T-G---GTC.........................................................................ATGTCRS 5291
SMM.US.x.PGM53 TGT--T-C--CA-G-TC-CGAA--CT-----G--CCAG............---CC-AGC-----G--TC-A------A---T-G-G-GTC.........................................................................ATGTCAG 5735
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 TGT--T-C--CA-G-TC-CGAA--CT-----A--TCAG............---CC-AGC-----G--TC-A------A---T-G---GTC.........................................................................ATGTCAG 5821
STM.US.x.STM TGT--T-C--CAGG-TCACGAA--CT-----G--CCAG............---CC-AGCT----G-----A--TT--AA--T-G-GGA-C.........................................................................ATGTCAG 5465
SAB.SN.x.SAB1C TTTGG...---A--C-C--G-TG------C-GCCAACA......GGGCAA---CC---AT----G--T--A-----TAGG-T--AT-C-A................................................................................ 5910
TAN.UG.x.TAN1 TGTGGT-CACAT-CA-GG---G-CACGTAGCAG-AAACCATTGGGGTCAG---C-G--C--G--G-TT--A--C--GA---T--AT-C-GACTTCCTAAGAA.................................................................... 5738
VER.DE.x.AGM3 C-TTC...---C-G-TC-CC-AG-----C--G--AACA......GGACAG---CCC---T-G--------A--T--CCTT---CACCA-A................................................................................ 5243
VER.KE.x.9063 T-TTCT-TCAATTCCCCG-G-G-CATA-A-C--CA.........GGAAAG---CCC--A--G--G-----A--C--TCTG--CCATCAGA................................................................................ 5745
VER.KE.x.AGM155 T-TTCT-TCAATTTCCAGG--G-CATA-ACTA-CA.........GGTCAG---CCC--CT-G-----T--A---T--CT---CCATCA-A................................................................................ 5740
VER.KE.x.TYO1 T-TTCT-TCAGTTTCCAG---GGCATA-A-G--CA.........GGACAG---CC----T-G--G---C-A--T--GCTC---CATCA-A................................................................................ 5745
COL.CM.x.CGU1 -GAA-CCT-----T-TC--G-T------CCTAGGA...............--GTTGAAGT-G---G-AC-ATGT--TCTG--CC---G-GAGAAA...GAGAGG--C-ACC-G---...................................................... 5280
GRV.ET.x.GRI_677 CGTGGT-CACATTCA-GG---G-CATA-AGGTC--...............---CA---A--G---CTT----------TT----AT-C-A................................................................................ 5682
MND_2.CM.98.CM16 CAGTG...--CT-C-TC--CTGG--------AGG-AAG............-----GAGC--G--G--------TT-GCT-AGT-AT-C-GCCTACTGTAACA.............................................................ATGGCAG 5526
DRL.x.x.FAO AAG--...--CT-T-TC-CTAG---G--C--GGGTCAG............-----GAG---T--G--TC-T--CT-GCA---CCAC---AAGTACCTTAAGC.............................................................ATGGCAG 5092
RCM.GA.x.GAB1 TAGTG...----CC-TC----GG-------GAG-TCAG............-----GA----G----TT------A--CA---G-GGGCTAAA...AGTCAGTTAGATAGGT....................................................ATGGCAG 5019
RCM.NG.x.NG411 TG-T-...----GG-T-G-GAA--------GAG-TCAG............-----GAGC--------TC-----A--AA---T-GGGCTAGGCAGCAGCTAAAGG..........................................................ATGGCAG 5040
MND_1.GA.x.MNDGB1 TTTA-GAC--CTTCATGG-CAGT-C-...GTT-T-AAAGCCATCAGGGGA-A--A-GTGT--A--GTT-GTAG-T-TC----TGGCCATAAAGCA............-A-GGTGTTC-CTCTTT--AGTT-C-CTGCTTGAGAGTC-TCT.................... 5226
MND_2.GA.x.M14 TAG-G...---T-CAGC-CCTGG--------AGGTCAG............-----GA--------CT------TT--AG---C-AC--CAAGTTTTGCAGAA.............................................................ATGGCAG 5453
MND_2.x.x.5440 TAG--...---T-C-TC-CCTGG-------GAGGTCAG............-----GA-------G-TT-----CT--CA---C-ATC-CAGAGGTAGAAAGC.............................................................ATGGCAG 5089
MNE.US.x.MNE027 TGT--T-C--CAGG-TC-CGAG--CT-----G--CCAG............---CC-AG------G-----A-----GAG--T-G---GTT.........................................................................ATGTCAG 5286
LST.CD.88.447 TGG-ATTC----CTATG-CCA-T--------AGGTTGT............--TCTC--AT-G--G-T-C-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C................................................................................ 4777
LST.CD.88.485 TGG-A-TC--C-CTATG-CCA-T--------AGGTTGT............--TCTC--AT-G--G-TTC-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C................................................................................ 4777
LST.CD.88.524 TG-AC--C---A--ATG-CTA-T--------AGGTTGT............--TCTC--AT-G--G---C-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C................................................................................ 4774
LST.KE.x.lho7 CTATGT-T--CC-G...-CTTT---------AGGTTGT............--TCTC---T-G--G-TTA-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C................................................................................ 5858
GSN.CM.99.CN166 TAGGA-AT------C-C-CG-A--CT--CCTGC--...............------A-A-CT--GACGC-T-AG-AGTT---C--CT-TGCATATGTCAAACATT................................................................. 5336
GSN.CM.99.CN71 TAGGATAT-----CC-C-CG-A--CT--CCCAC--...............------A-A-CT--CACGC-T-A-AGGCT---C--CT-TGCGTACGTTAGATACT................................................................. 5318
MON.CM.99.L1 TGGGACA----C--C---T----AC---CT--CC-AAG...GTAGGGACCCCGTTGA-CT--G-GA-A--A--CT-CCTT--CC--G-GCGATATGGAGCAACCC-CA----GTCATCCGCTCCATTGGACC-C--GG................................ 5389
MON.NG.x.NG1 TAGGG-AC---C-CC-CAT-CAGAC---CT----TAAG............------A---CT-C-AC-C-A-AGAA-TT---C--CC-TGCTTGCTTCAAGTATGG-AA-TGC-CC-CCGAGCCAT-CT-CACATTGGACC-CC--........................ 3999
MUS_1.CM.01.1085 TAGGGGAT------C---C--AC-C---C-CA......AAGGTAGGACCTCCTCCT---T-----GT-C-A--TT--TT--------AGAAGC............................................................................. 5292
MUS_1.CM.01.CM1239 TAGGGGAT------C-C-C--G--C-----CA......AAGGTAGGACCCCCTCCCA-------GGTA--A------TT-A------AGAAACATGGAAAGAGT--CA-CC-GCCACAGACCTCC............................................. 5314
MUS_2.CM.01.CM1246 TAAGA-A------GC-CATCAAGAC---CT--CC-...AAGGTAGGAACTCCTCT-------G--A-GC-A---T-CTTT----AC--CAAACATACAAATGGAG--AGCGCCTCC-AGTCACCCT-T-TC....................................... 5431
MUS_2.CM.01.CM2500 TAGGG-TT---C--C-C--GA---C---CCT-CCC...AAGGTAGGAACCCCTCCT--C---G-GA-G-----CT-CTTC----AT--CAAACAGGGAGATGGAG--A--CCCTCC-AGTCACCCT-T--C....................................... 5384
DEN.CD.x.CD1 TGAGC-CT--C-CCAGGA-GAAG-C----T--C-TCCAAGGACAGGTCCA-GTA-GGAA-CG-C--CA--ACAGTATAT--T----CA-GCAGCCATTAGATATGG-AAGGTT-CC-CCATC-CA--CA-CAGCAT----T-C-A--....................... 5495
DEB.CM.99.CM40 TG-AACA----C-GC-GT-CCATA-GGGACCAG-A......GGTAAAGGACC-CCT--A-----G---A-A-----TAG--T-GC-G--AAAC............................................................................. 5327
DEB.CM.99.CM5 TA-AACA----C-GC-AT-CCATA-GGGACCAG-A......GGTAAAGGACC-CCC--AT----G-----A------AGGA--GC-G--AAAT............................................................................. 5321
TAL.CM.00.266 TAG-AGTT----G-GTCAG-CACAA-GG--GGG-CACG............CC-CCG--------G-T-C-A--CT-GA-----GC-G-TAGAT............................................................................. 5517
TAL.CM.01.8023 TTG-GGT-------GTCAG-CATAA-GG--GGG-CTCG............CC-CC---CT----G-T-C-A--CT--AAG-T-GC-G-TAGGC............................................................................. 5015
SUN.GA.98.L14 TA-A-GA---CAG-A------T--CT--C--AGGCCTG............--TCTC---T-G--G-TTC-CTGCT-GAG--TTC-CC................................................................................... 5908
SYK.KE.x.KE51 CTT-GCAC--CTGGA--TTCCATAA-G-AC-G..................---CTT--AT-G-----T-----TT--CA-AAG-ATT--AGCAAG........................................................................... 5357
SYK.KE.x.SYK173 CAT-ACAC--CTGGACC-C-CATACTG-CC-G..................---CCC--A--T--G--T--A---T--CA--TG-ACC--AAAG............................................................................. 5700
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H1N.CM.95.YBF30 .......................................................................................................................................................................... 5152
H1O.BE.87.ANT70 .......................................................................................................................................................................... 5613
H1O.CM.91.MVP5180 .......................................................................................................................................................................... 5588
CPZ.CD.90.ANT .......................................................................................................................................................................... 5015
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................................................................................................................................................................... 5141
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......................................................................................................................................................................... 5130
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .......................................................................................................................................................................... 5113
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .......................................................................................................................................................................... 5104
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .......................................................................................................................................................................... 5100
CPZ.CM.98.CAM3 .......................................................................................................................................................................... 4972
CPZ.CM.98.CAM5 .......................................................................................................................................................................... 5260
CPZ.GA.88.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 5622
CPZ.GA.88.GAB2 .......................................................................................................................................................................... 4951
CPZ.TZ.01.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 5220
CPZ.US.85.CPZUS .......................................................................................................................................................................... 5618
H2A.DE.x.BEN AC...CCCAGAGAAAGGGTACCGCCAGGAAACAGTGGAGAAGAGACCATTGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAGAGAGGACCATAGAAGCCTTAAACAGGGAGGCAGTGAACCATCTGCCCCGAGAGCTCATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATATTGGCATGAT 6071
H2A.GW.x.ALI AC...CCCAGAGAAACAGTACCACCAGGAAACAGTGGCGAAGAGACTATCGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAGACAGGACAGTAGAGGCCTTAAACAGAGAGGCGGTGAATCACCTGCCCCGGGAGCTCATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATACTGGCATGAT 6064
H2A.SN.x.ST GC...CCCAGAGAGACAATACCACCAGGAAACAGTGGCGAAGAAACTATCGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAGACAGGACGGTAGAAGCCATAAACAGAGAGGCAGTGAACCACCTGCCCCGAGAGCTTATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATACTGGCATGAT 5516
H2B.CI.x.EHO AT...CCCAGGGAGAGAGTACCACCAGGAAACAGCGGCGAAGAAACAGTAGGAGAGGCATTCGAATGGCTAGAGACAACATTAGAACATCTCAACAGAGTAGCAGTCAATCACTTGCCCAGGGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAGAAGTCTTGGGCATATTGGCGTGAG 6045
H2B.GH.86.D205 AT...CCCAGGGAGAGAGTGCCACCAGGAAACAGCGACGAAGAAACAGTAGGAGAAGCATTCGCTTGGCTAGAAAGAACAATAACAGAGCTCAACAGGGTAGCGGTCAACCATTTGCCCCGAGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAGAGGTCTTGGGCATACTGGCGTGAG 6047
H2G.CI.x.ABT96 AT...CCAAGGGAGAGAGTMCCACCAGAAAACAGCGACGAGGAGACAATCGGAGAGGCATTCGAATGGCTAGAAAGAACAGTMACAGAGATCAACAGGATAGCAGTCAATCATTTACCCAGGGAGCTTATTTTCCAGGTTTGGCGAAGGTCCTGGGAATATTGGCATGAT 5398
H2U.FR.96.12034 AT...CCAAGAGAGAGAATCCCACCAGGAAATTCAGAAGAAGAAACTGTAGGAGAGGCTTTCAGTTGGCTAGAAAGAACTGTGAGAGATATCAACAGGGCAGCAGTGCAACATCTTCCCAGGGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAAAGGTCCTGGCAATACTGGCGTGAT 5546

Vif end
MAC.US.x.239 AT...CCCAGGGAGAGAATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCGGTAAACCACCTACCAAGGGAGCTAATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5985
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Vif __.__S__Q__G__E__N__P__T__W__K__Q__W__R__R__D__N__R__R__G__L__R__M__A__K__Q__N__S__R__G__D__K__Q__R__G__G__K__P__P__T__K__G__A__N__F__P__G__L__A__K__V__L__G__I__L__A__*_
MAC.US.x.251_1A11 AT...CCCAGGGAGAGAATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCGGTAAACCACCTACCAAGGGAGCTAATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5984
MAC.US.x.251_BK28 AT...CCCAGGGAGAGAATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCAGTAAACCACCTACCAAGGGAGCTGATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5961
MAC.US.x.EMBL_3 AT...CCCAGGGAGAGAATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCGGTAAACCACCTACCAAGGGAGCTGATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5453
SMM.SL.92.SL92B AC...CCAAGGGAAAGAATCCCACCAGGAAACAGTGGAGAAGAAACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGTTACACAATACAGTGGAGGCCCTGAATCAAACAGCAGTACAACACCTACCAAGAGAGTTAATTTTCCAGGTCTGGAGAAGGTGTTGGGAATACTGGGTAGAT 5422
SMM.US.x.H9 RT...CCCAGGGAGAGRATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAAACRRTAGGCGAGGCYTTCGACTGGCTACACAGAACASTAGAAGAAATAAACAGGGCAGCAGTGAATCATTTGCCRAGGGAGCTAATTTTCCAGGTCTGGCGAAGGKCCTGGGAATACTGGCATGAT 5458
SMM.US.x.PGM53 AT...CCCAGAGAGAGGATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAAACAATAGGAGAGGCATTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAAGAAATAAACAGGGCAGCAGTGAATCACTTGCCGAGGGAGCTAATTTTCCAGGTTTGGCGAAGGTCTTGGGAATACTGGCGTGAT 5902
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AT...CCCAGAGAGAGGATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAGGAAACAATAGAAGAGGCTTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAAGGAATAAACAGGGCAGCAGTAAATCACCTGCCGAGGGAGCTAATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCCTGGGAATACTGGCATGAT 5988
STM.US.x.STM AT...CCCAGAGAGAGAATACCGCCCGGAAACAGTGGAGAAGAGGCAATAGAGGAAGCATTCGAGTGGCTACACAGAACGGTAGAGGACATAAACCGAGAGGCAGTAAACCATCTACCGAGGGAACTGATTTTCCAGGTCTGGCGAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5632
SAB.SN.x.SAB1C .......................................................................................................................................................................... 5910
TAN.UG.x.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 5738
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 5243
VER.KE.x.9063 .......................................................................................................................................................................... 5745
VER.KE.x.AGM155 .......................................................................................................................................................................... 5740
VER.KE.x.TYO1 .......................................................................................................................................................................... 5745
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 5280
GRV.ET.x.GRI_677 .......................................................................................................................................................................... 5682
MND_2.CM.98.CM16 AA...............GGGGCCCCAGAGATCCCAGAAGGAGCAGGAGAGGTGGATCTAAATACCTGGTTGGAAAGATCTCTGGAGAAAATCAATCAGGAGGCAAGATTACACTTCCACCCAGAGTTCCTTTTCCGTCTCTGGAACGCATGCATAGAACACTGGCATGAC 5681
DRL.x.x.FAO AAAGACAGTCAGTGGAGAGAGCTCCAGCGGAGCCAATGGGAGCAGGAGAGGTAGAGTTAGAAGAATGGCTACAGAGGAGTCTCTTAAGAATCAACCAGGAGGCTCGATTACACTTCCACCCAGAGTTCCTCTTCCGTCTTTGGAACACCTGCATGGAGCACTACCATGAT 5262
RCM.GA.x.GAB1 AA...............AGAGCCCCCGAGGTCCCCACTGGGGCTGGAGAAGCAGAGTTCCAGCCTTGGCTACGGGACATGCTAGAAAAGGTCAACTTGGAAGCCAGGTTACACTTTCATCCAGAGTTCATTTTCCGTCTGTGGCGCACTTGTGTGGAACACTGGCATGAC 5174
RCM.NG.x.NG411 AG...GGCAGAGAAAGAGTGCCAGAGGCCCCCACTGGGGCTGGAGATGTAGAGTTTGCCCCCTGGCTTCACAGAATGCTAACAGAAGTCAACTTAGAAGCC...AGGTTGCACTTTCATCCAGAGTTCATTTTCCGTCTGTGGCGTACTTGTGTGGAACACTGGCATGAT 5204
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 5226
MND_2.GA.x.M14 AA...............AGAGCACCAGAGGCACCACAGGGGGCAGGAGAAGTGGGACTAGAACAGTGGCTGGAAAGATCATTGGAACAAGTGAACAGAGAGGCTCAATTACACTTCCACCCAGAGTTCCTTTTCCGTCTTTGGAACACCTGTGTAGAACACTGGCATGAT 5608
MND_2.x.x.5440 AG...............AGGGCACCAGAGGCGCCAGAAGGAGCAGGAGAGGTAGGACTGGAGCAATGGCTGGAAACGTCACTGGAGAGAATCAACCGGGAGGCCCGGTTACACTTCCACCCAGAGTTCCTTTTCCGTCTCTGGAACACATGTGTAGAACACTGGCATGAT 5244
MNE.US.x.MNE027 AT...CCCAGAGAGAGAATCCCACCTGGAAACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAAGCCTTCGAATGGCTAAACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCAGTAAACCACCTACCAAGGGAGCTGATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT 5453
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 4777
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 4777
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 4774
LST.KE.x.lho7 .......................................................................................................................................................................... 5858
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 5336
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DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 5327
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 5321
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 5517
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 5015
SUN.GA.98.L14 .......................................................................................................................................................................... 5908
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H2A.DE.x.BEN GAACAAGGGATGTCAGCAAGCTACACAAAGTATAGATATTTGTGCCTAATGCAAAAAGCTATATTTACACATTTCAAGAGAGGGTGCACTTGCTGGGGGGAGGACATGGGCCGGGAAGGATTGGAAGACCAAGGACCTCCCCCTCCTCCCCCTCCAGGTCTAGTCTA... 6238
H2A.GW.x.ALI GAACAAGGAATGTCACAAAGTTACACAAAATATAGATACTTGTGCTTAATGCAGAAAGCTATGTACACACATTTCATGAAAGGGTGCACCTGCCTGGGGGGAGGGCATGGGCCAGGAGGATGG...AGATCAGGACCTCCCCCTCCTCCCCCTCCAGGTCTAGTCTA... 6228
H2A.SN.x.ST GAACAAGGAATGTCAATAAGTTACACAAAGTATAGATATTTGTGCCTAATGCAGAAAGCTATGTTCATACATTCTAAGAGAGGGTGCACTTGCCTGGGGGGAGGACATGGGCCGGGAGGATGG...AGATCAGGACCTCCCCCTCCTCCCCCTCCAGGTCTAGTCTA... 5680
H2B.CI.x.EHO GAACAGGGCATGTCAATTAGTTATACCAAATATAGGTATTTGTGTCTAATGCAAAAAGCAATGTTTATACACTTTGCAAAGGGTTGTGGATGTCTGCGGGAAGGCCATGGGCCAGGGGGATGG...AGATCAGGACCTCCTCCTCCTCCTCCCCCAGGTCTAGCCTA... 6209
H2B.GH.86.D205 GAACAGGGCATGTCAATTAGCTATACCAAATATAGATACTTGTTGCTAATGCAGAAAGCAATGTTTGTGCACTATACAAAGGGCTGTAGGTGCCTGCAGGAGGGCCATGGGCCAGGGGGATGG...AGATCAGGACCTCCTCCTCCTCCTCCCCCAGGCCTGGCCTA... 6211
H2G.CI.x.ABT96 GAACAGGGCATGTCAGCTAGTTACACTAAGTATAGATATTTGTTGCTGATGCAAAAGGCTATGTTTGTACATTGTAAGAAAGGATGCACATGCTTGCAGAAGGGCCATGGGCCTGGAGGATGG...AGACAAGGACCTCCTCCTCCTCCTCCTCCAGGTCTAGCATAG.. 5563
H2U.FR.96.12034 GAACAGGGCATGTCAGAAAGTTATACTAAGTATAGATATCTCTGTCTGATACAGAAAGCTTTATTTATGCATTGCAAAAAGGGATGTCAATGCTTGGGGGAAGGCCATGGACCAGGAGGATGG...AGATCAGGGCCTCCTCCTCCTCCCCCACCAGGATTGATCTA... 5710

Vpx end
MAC.US.x.239 GAACAAGGGATGTCACCAAGCTATGTAAAATACAGATACTTGTGTTTAATACAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAGAAAGGCTGTAGATGTCTAGGGGAAGGACATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAA.. 6150
Vpx _E__Q__G__M__S__P__S__Y__V__K__Y__R__Y__L__C__L__I__Q__K__A__L__F__M__H__C__K__K__G__C__R__C__L__G__E__G__H__G__A__G__G__W__.__R__P__G__P__P__P__P__P__P__P__G__L__A__*_
MAC.US.x.251_1A11 GAACAAGGGATGTCACCAAGCTATGTAAAATACAGATACTTGTGTTTAATACAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAGAAAGGCTGTAGATGTCTAGGGGAAGGACACGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAA.. 6149
MAC.US.x.251_BK28 GAACAAGGGATGTCACAAAGCTATGTAAAATACAGATACTTGTGTTTAATGCAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAGAAAGGCTGTAGATGTCTAGGGGAAGGACACGGGGCAGGAGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAA.. 6126
MAC.US.x.EMBL_3 GAACAAGGGATGTC............................................................................................................................................................ 5467
SMM.SL.92.SL92B GAGCAAGGATACTCACCAAGCTATGCAAAATATAGATATGTACAGTTAATGCAAAAAGCAATGTTTCAGCACTTCAGAAAGGGATGCACATGCAGAGGAGAAGGGCATTCACAGGGGGGCTGG...AGAACTGGACCACCACCTCCTCCCCCACCAGGTTTGGCCTA... 5586
SMM.US.x.H9 GAAATGGGGATGTCAGTCAGCTACACTAAATRCAGATACTTGTGCTTGATACAGAAAGCTCTGTTTATGCATTGCAAGAAAGGGTGTAGGTGCTTAGGAGGAGAGCATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGGCCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAA.A 5624
SMM.US.x.PGM53 GAAATGGGGATGTCAGAGAGCTACACAAAATACAGATACTTGTGCTTAATACAGAAAGCTCTGTTTGTGCATTGCAAGAGAGGGTGTAGGTGCTTAGGAGAAGAGCATGGGGCAGGGGGATGG...AGATCAGGGCCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAAAA 6069
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GAAATGGGAATGTCAGAAAGCTACACAAAATATAGATACTTGTGCTTGATACAGAAAGCTCTGTTTATGCATTGCAAGAAAGGGTGTAGGTGCTTAGGAGAAGGGCATGGGGCAGGGGGATGG...AGAACAGGGCCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAAA. 6154
STM.US.x.STM GAGCAAGGGATGCCCGGGAGCTATGTTAAATATAGATACTTGTGCTTGATACAGAAAGCTTTGTTTATGCATAGCAAGAGGGGATGCAGATGCTTGGGGGAAGGACATGGGGCAGGAGGATGG...AGACCAGGCCCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGCTTAGCATAG.A 5798
SAB.SN.x.SAB1C .......................................................................................................................................................................... 5910
TAN.UG.x.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 5738
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 5243
VER.KE.x.9063 .......................................................................................................................................................................... 5745
VER.KE.x.AGM155 .......................................................................................................................................................................... 5740
VER.KE.x.TYO1 .......................................................................................................................................................................... 5745
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 5280
GRV.ET.x.GRI_677 .......................................................................................................................................................................... 5682
MND_2.CM.98.CM16 AGACATCAGAGAAGCTTAAGCTATGCAAAGTATAGATACCTGCTGTTGATGAATAAAGCAATGTTTACTCACATGCAACAAGAATGTCCTTGTAGAAGTGGG...CATCCG...............AGA...GGA.........CCTCCTCCTCCAGGGATGGTCTAA.. 5819
DRL.x.x.FAO GCTCTTCAGTTATCTTTTACTTACAGCAAGTATAGATACCTACTTTTGTTACAGAAGGCCATGTTCATGCACTTTCAGCAAGGATGCTCATGTCTGCAGGGAAGGCATCCACCTCCCCTCAGACCAGCAGGAGATAGACTTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCA...TGA.. 5427
RCM.GA.x.GAB1 GTACATCAGAGAAGTTTAGAATATGCTGCTTATAGGTACTTACTGCTGATGCAAAAGGCTTTGTTTATCCACTGTCAGACAGGGTGTAGTCAGAGA.........CATGGACCCAATCCTAGG...GCAGTAGGAGAAAGGATAACCATCCTACCGGGGATG...TAA.. 5327
RCM.NG.x.NG411 AGGCTTGGAAGAAGCCTTGAGTATGCAGGCTATAGATATCTGCTTCTGATGCAAAAAGCTCTGTTTATTCATTGCCAATCAGGGTGTTCTCAGAGA.........CATGGACAGGGACAAGCAAGGGAAGCAGGAGAAAGAATCCAGATTCTTCCGGGAATG...TAA.. 5360
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 5226
MND_2.GA.x.M14 AGACTTAGAAGAACCTTAAATTATGCCAAATATAGGTATCTTCTGCTGATGCAGAAAGCCATGTTTGTTCATATGCAACAAGGATGCCCATGTAGAAGTGGA...CATTCA...............AGA...GGA.........CCTCCTCCTCCAGGATTGGCCTAA.. 5746
MND_2.x.x.5440 AGACATCAGAGATCTCTTGATTATGCCAAGTATAGATACCTGCTGTTGATGCATAAGGCCATGTATACTCACATGCAACAGGGATGCCCATGTAGAAATGGG...CGCCCAAGG..................GGA.........CCTCCTCCTCCAGGGATGGCTTAA.. 5382
MNE.US.x.MNE027 GAACAAGGGATGTCACCAAGCTATGTAAAGTACAGATACTTGTGTTTAATACAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAAAAAGGCTGTAGATGTCTAGGGGAAGGACATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCTCCTCCCCCTCCAGGACTAGCATAA.. 5618
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 4777
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 4777
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 4774
LST.KE.x.lho7 .......................................................................................................................................................................... 5858
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 5336
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 5318
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 5389
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 3999
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 5292
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 5314
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 5431
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 5384
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 5495
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 5327
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 5321
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 5517
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 5015
SUN.GA.98.L14 .......................................................................................................................................................................... 5908
SYK.KE.x.KE51 .........................................................................................................................................................................G 5358
SYK.KE.x.SYK173 .......................................................................................................................................................................... 5700
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Vpr start Vif end
H1B.FR.83.HXB2 ATGGAACAAGCC...........................................................................CCAGAAGACCAAGGGCCACAGAGGGAGCCACACAATGAATGGACACTAGAGCTTTTAGAGGAGCTTAAGAATGAAGCTGTTAG 5653
Vif __W__N__K__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__Q__K__T__K__G__H__R__G__S__H__T__M__N__G__H__*_
Vpr _M__E__Q__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__P__E__D__Q__G__P__Q__R__E__P__H__N__E__W__T__L__E__L__L__E__E__L__K__N__E__A__V__R
H101_AE.TH.90.CM240 ------------...........................................................................-------...-G-----------A--A--CT--------------T----A--G--------------A-------------- 5221
H102_AG.NG.x.IBNG ------AG----...........................................................................-----------G-----------------GTC------------------A--G-----A--------AC------------- 5178
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------...........................................................................-----G--------A---------------T-------G-------------------------------G------------ 4879
H104_cpx.CY.94.CY032 ------------...........................................................................-----------G-----G-----A--A---A-T-----------------------G-----------A-------------- 5019
H1A1.UG.85.U455 ------------...........................................................................-----------G-----------------GT--GC-----A-G--T-----T-G-----A---------C------A------ 5099
H1B.US.90.WEAU160 ------------...........................................................................------------------------------T-------------------------------A-------G------------ 5652
H1C.ET.86.ETH2220 ------------...........................................................................-----------G-----G--------A---T-----------G----------------------C---C-G--------C-- 5045
H1D.CD.84.84ZR085 ------------...........................................................................--G-C------------G------------T--------------T------------------------G---------C-- 5175
H1F1.BE.93.VI850 ------------...........................................................................----G------G------------------T-----------G-------AA------------------------------- 4993
H1G.SE.93.SE6165 ------------...........................................................................-----------G-----------A--A--CT-----------G--T----A--G-----A--------A-------------- 5050
H1H.CF.90.056 ------------...........................................................................-----------G---------------------------------------------------A----------G-------- 5000
H1J.SE.93.SE7887 ------------...........................................................................-----------C-----------A------T--C----------------------G-----------A-------------- 4967
H1K.CM.96.MP535 ------------...........................................................................-----------G------------------A--------------T-----A----G-------------GA----------- 4849
H1N.CM.95.YBF30 -------G---A...........................................................................--------TGC---------------A--CT-T---------G-------AT-A-----A--AT-A--A-----------GC- 5247
H1O.BE.87.ANT70 -----------A...........................................................................--T--GA-T--G--A---GCT-AA-----CTT----------G----------C-----A-----A--AGCA-----A--A-- 5708
H1O.CM.91.MVP5180 ------------...........................................................................-TG---A-T--G--A---GCT---------TT---------------------CC-G--A-----G--AG-A-----A--A-- 5683
CPZ.CD.90.ANT ------------...........................................................................--GC-G--TG-G-----------A--A---ATG-----G---TTGT----AAC------A--AA-A--A-----G--A--A-- 5110
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --------C---...........................................................................-----G-------------CC--A--A---T-------G---G--T----AA-A-----A--CT-A--------------A-A 5236
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------G--A...........................................................................--------T-----A---------------T----C------G-TT----AT-G--G--A--C--A--------G---C-GC- 5225
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----------T-...........................................................................------------------------------T-T-----G---G--T-----G-A-----A--A--C--AC-G-----A--A-- 5208
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------CT-...........................................................................-----------G--A-----A-----A---T-T------------------A-A-----A--A-----A-GG-----A--A-- 5199
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------------...........................................................................-----G-----G--A---TCA--A-----CT-TG-GC-G---CTGT----CACA--G--A--AA----AC-A-----A----- 5195
CPZ.CM.98.CAM3 --------G--A...........................................................................--------T--G--T----CA--A------T-----------G--T----A--GC-G-----A--A--------------AC- 5067
CPZ.CM.98.CAM5 ---------ATA...........................................................................-----------G-------CA--A--A---T-----------R-------AA-A-----A-----A--A-C---G---C-A-- 5355
CPZ.GA.88.GAB1 -----------A...........................................................................-----G--------T----CA--A--A--TT--C-G------G--T-----ACC--G--A--AT-A--A--------A--A-- 5717
CPZ.GA.88.GAB2 ------------...........................................................................-----------G--A---GCAG-A--A--TT-------G---G-------AA-A--G-----CT-A--A--C--G-----C-- 5046
CPZ.TZ.01.TAN1 -----------A...........................................................................--GA-C---A-C-----G-----A--A---T---C---G---CTGT----CA-CC----A--AA-A--AC-A-----A--G-A 5315
CPZ.US.85.CPZUS ----------TG...........................................................................------------------GCC--A--A---T-------G---G--T----TG-C-----A--A--A--AG-A--G---T-GC- 5713
H2A.DE.x.BEN ---............................................................ACTGAAGCACCAACAGAGTTTCCC--------TGGGACC----G------CTT-GGG-G---C---GT-A----AAC-C-GAG---AA-A---G-A-----CT-A-- 6348
H2A.GW.x.ALI ---............................................................ACTGAAGCACCAACAGAGTTTCCC--G-CC-GAATG--A--C--CCA--GAG-CAGGG----G---GT-A----AG-CC-GAGA--AA-A--AG-A------T-A-- 6338
H2A.SN.x.ST ---............................................................ACTGAAGCACCAACAGAGTCTCCC--G--G--TAGGACC----C----------GGGG----G---GT-A----AACCC-GAGA---A-A--AT-A------T-A-A 5790
H2B.CI.x.EHO ---............................................................GCAGAAGCAGTCCCAGAGATTCCT-----G--TA--AAC-----A--A--A--GTGGG-AC-G---GT-G-G--CG-CC-G-----AA-A--AC-A-----CT-A-A 6319
H2B.GH.86.D205 ---............................................................GCAGAAGCAGCCCCAGAGATCCCT-----GA--G-GAAC-----A--A--A--GTGGG-A--G----T-GGG---A-CC-G-----AA-A---C-A-----CT-A-A 6321
H2G.CI.x.ABT96 ---.....................................................................GCAGAAGAAATCCCC--------TG-G-CC--C-----A------TGGG--------GT-G----AG--C-G--A--AA-C--AG-A-----CT-A-A 5664
H2U.FR.96.12034 ---........................................................................GCAGAAATACCT-----G---GGG-CC-----A--A-----TGGGG-C--G---GTGAG---AA-AC-G-----A--A--AG-A--------A-- 5808

Vpr start
MAC.US.x.239 ---........................................................................GAAGAAAGACCT------A-TG----A-----A-----A---TGGG--------GT-G-G---G--C-G--A--A--G--AG-A------T-A-A 6248
Vpr _M__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__E__E__R__P__P__E__N__E__G__P__Q__R__E__P__W__D__E__W__V__V__E__V__L__E__E__L__K__E__E__A__L__K
MAC.US.x.251_1A11 ---........................................................................GAAGAAAGACCT------A-TG----C---TGA-----A---TGGGG-------GT-G-G---G--C-G--A--A--G---G-A-G----T-A-A 6247
MAC.US.x.251_BK28 ---........................................................................GAAGAAAGACCT------A-TG----C-----A-----A---TGGG--------GT-G-G---G--C-G--A--AT-G--AG-A------T-A-A 6224
MAC.US.x.EMBL_3 .......................................................................................................................................................................... 5467
SMM.SL.92.SL92B ---...........................................................................GAACATGCT-----G--TG-GACCAAC-CA--A--A---TGGG----G----T-AG---TG-AC-G--A--AT-G--AG-A--G--AC-G-A 5681
SMM.US.x.H9 ---........................................................................ACAGAAAGACCT--------TG---CC-----------A--GTGGG--------GTRG----AG--C-G-----A-KA--AG-A-----CC-G-A 5722
SMM.US.x.PGM53 ---........................................................................ACAGAAAGACCT--------TG---CC-----------A--GTGGG--------GT-G--A-AG--C-G-----AG-A--AG-A------C-G-A 6167
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---........................................................................GCAGAAAGACCT--------TG---CC-----------A---TGGG--------GT-G-G--AG--C-G-----AA-A--AG-A-----CC-G-A 6252
STM.US.x.STM ---........................................................................ACACACAGACCT-----G--TG----C--------A--A---TGGG----G---GT-G-G--AG--C-G-----AA-A--AC-A-----CC-GC- 5896
SAB.SN.x.SAB1C ----CCTC--GAGGGTGGCTCCCACCAGTAGGAGGGGATCCTCCCAAGGATCCCCCCAAGAATCCCAGAGAAGAGATACCAGGATGG-T----ACATGG-ATTTG-CC--A-----GTT-G-C------CTC-G---CA-G---C----C--C--TTCA--G--CCAGT- 6080
TAN.UG.x.TAN1 ----C-G---GAAGA.............................................GATTCCAGGGAAAGAAGACCCGGATGGTT----ATTTGG-AT-TCAGC--------GTGGG-C-----ATT-AG---CA-GG---CA--A--C--TC-G-----ACAAC- 5863
VER.DE.x.AGM3 ----CCTC--G-AGA.............................................GATCCCAGAGAAGCAAGACCGGGGGAA-T----ATATGG-ATTTGAGC--------GTGGG-C------CT-AG---CA-GC----A--TA-C--TC-G-----CAAG-T 5368
VER.KE.x.9063 ----C-TC--GGAGA.............................................GGTCCCAGAGAAAACAGGCCAGGAGAAGT---GAT-TGG-AT-T-A-C--A--A---TGGG-C------CT-AGG--CA-G-----A--T--C--TC-G-----CAAATT 5870
VER.KE.x.AGM155 ----CCTC--GAAGA.............................................GATCCCAGAGAGGAGAGACCAGGAGGA-T----ATTTGG-AT-TCAGC--------GTGGG-C------CTCAG---TA-GG----A--AA-C--C--C-----CAAACT 5865
VER.KE.x.TYO1 ----CCTC--GGAGA.............................................GATCCAAGAGAGGCAAGACCAGGAGAAGT----ATTTGG-AT-T-AGC--------GTGGG-C------CT-AG---TA-G---C-A--T--C--CC-G--G--GAGGCT 5870
COL.CM.x.CGU1 ---AG-GTCCTG...................................................................................................A-AGGGACTTCAC-.---TTG-AG--C-AGG-----A-CA-A-CCCGG--G--CAGA-- 5350
GRV.ET.x.GRI_677 ----C-TC--GAAGAGATCCAAGAGAA.............................................CCTTTACCAGGATGG-TG---AT-TGG-AT-T-G-C---------TGGG-C------CT--A---CA-GC-CAG---T--A--CG-A-----CAGA-- 5807
MND_2.CM.98.CM16 .............................................................CCTCTGTGTTACAGATGGAGCAACCA--C--G---G-G-CC--T--A--A--A---T-----------CT-A-T--CACC----CA--AG--C-AG-A------T-A-A 5928
DRL.x.x.FAO ..................................................TTGGTCTAATAATTGTGTCTTACAGATGGAAAGGCCA--G--G--TG----A--G-CA-----A--CT-TG----G---CT-G----TAC-----TA--AA-AC-AG-G------T-G-A 5547
RCM.GA.x.GAB1 .....................................................TGATGGCCCTCTCTTTACAGAGATGGAGCTGCCC--T--G--TG----T--G--AC-A--A--TT-TG--------TT-A-G--TACCC--ATA---T-GC-AG-A------AAG-A 5444
RCM.NG.x.NG411 ...................................................TCAAGCACTCCTCTCATTGCAGAGATGGAGATGCTC--G-----TG---AA--------A--A--CT-TG--------CT-A-G--TACCC-TATA---A-AC-AG-A------AAG-A 5479
MND_1.GA.x.MNDGB1 ---............................................................GGCCAGAAGAGAGATGAGCAAGTAT-------T-----A--T-CC--A------T-----C-G---CT-GC---TAC-A-G-----AA-A---G-A-----AAGA-A 5336
MND_2.GA.x.M14 .............................................................CTTCTGTCTTGCAGATGGAACAGCCG-----G--TG-G-CT-----A--A--A---T-T-----G---CTGA----TACA----CA--AA--C-AG-A------T-G-A 5855
MND_2.x.x.5440 ...........................................................TTTCTCTGTTTTACAGATGGAACAGCCA--T--G--TG-G-CT--C-----A-GA---T-T---A-----CTGG---GTAC---G-CA--AA-AC-AG-G------T-A-A 5493
MNE.US.x.MNE027 ---........................................................................GAAGAAAGACCT--------TG----C-----A-----A---TGGG--------GT-G-G---G--C-G-----A--G--AG-A------T-A-A 5716
LST.CD.88.447 ---TCCAG-A-AAGG................................................CAGCAAAGGAGTCCAGAAAAACCT-----G---TTT-------CA---------TGGGG-C-----CT-GC---CACCA-G-----AA-A--AG-G--G--CAGAC- 4899
LST.CD.88.485 ---TCCAG---AAGG................................................CAGCAAAGGAGTCCAGAAAGACCT-----G---TTT--A----CA--A------TGGGG-C-----TT-GC---CACCA-G-----AA-A---G-G--G--CAGAC- 4899
LST.CD.88.524 ---TCCAG-CAAAGA................................................CAGCAGCGCAGCCCAGAAAGGCCC-----G---TTT--T--T-CA--A------TGGGC-C-----CT-GC---CACAA-G-----AA-C---G-A--G--AAGAC- 4896
LST.KE.x.lho7 ---TCCAGGCAGAGG................................................CAGCAAAGAAGTCCAGAGAGACCA-----G---TTT--A----CA---------TGGGG-C-G---TT-GC---CACCA-G-----AA-A--AG-G--G--AAGAC- 5980
GSN.CM.99.CN166 ------AG-AT-CCACCCAGTCATCCT............................................................ATGCCTTGG-TCA-C-G-AG-GT-CCCA--AC--TG-CTATCG-T-A-A-CGC-C-GTG---AA-A--CG-G--G--A-AG-A 5446
GSN.CM.99.CN71 ------AG-A--CCACCAAGTCACCCT............................................................-T-CCTTGGATCA-C-G-AG-GT-CCCA--AC--TG-C-GTTG-T-A-AGCGCCA-GTG---AA-A--CG-A--G--A-AA-A 5428
MON.CM.99.L1 ----TT.........................................................................................................CCCAT-G-A-GAC-GGCCCT--AG-CCGCCA-TTG------A--CG-A-----CC-A-A 5454
MON.NG.x.NG1 ........................................................................................................CGT-GTTCCCAT-G-GCGC-CCGCTCTG-AG-CCGCCA--TG---C--A--CG-G--G--CC--TY 4065
MUS_1.CM.01.1085 ------AGCTTGCCCCCCAGCCACCCA............................................................G-GCCCTGG--CTCCAG-GT-GTCCCAA-CAC--TGCGCCA-G---A---AGCCA-GTG---AG-A--CG-A--G--A-AA-A 5402
MUS_1.CM.01.CM1239 ............................................................................................-TGG--CTCCAG-GT-GTCCCAA-TAC--TGC-GCA-G-C-A-C--GCCA-GTG---C--A--CG-A--G--A-AA-A 5392
MUS_2.CM.01.CM1246 ............................................................................................-TGG-T-A-T-GT--A-C-CCAA--ACT-TG-TTCA-G-G-A--CCGCCC-GTG---A--A--CG-A--G--A-AA-A 5509
MUS_2.CM.01.CM2500 ............................................................................................-TGG-T-A-C-GC---GTACCAA--AC--TG-CGCA-G---A-A-CGCCA-GTG---T--A--CG-A--G--A-AA-A 5462
DEN.CD.x.CD1 ----C-.........................................................................................................--AA-CACTC-AAGGCA-CT--AG--AGCAG--TG---TA-C-CAG-G--G--AAGA-A 5560
DEB.CM.99.CM40 ------AGGTA-CCACCCTCACACCCA............................................................---C-TTT-ACCTCAAG-ACA-TACCCATGACA-GGCT-G--TTG-AGC--GCCA-GC-A--T--A--CG-G-----CC-A-A 5437
DEB.CM.99.CM5 ------AGGTATCCACCCTCACACCCA............................................................---C-TTT-AC-TCAAG-ACAGTACCAATGACA-GGCT-GCACT--A-C-AGCCA-GC----T--A--CG-G------T-A-A 5431
TAL.CM.00.266 ------AGGTTG............................................................CCACCCAGTCATCCT-T-CCGCTGACCTCCAG--TC-TTCCAA---CA-GGCCTCA-CT-GA-AG---CA-GAGA--AG--CGAG-C---ATGC---T 5627
TAL.CM.01.8023 ------AGGTTG............................................................CCACCCAGTCATCCT-TGCC-ATAAC-TCAAGG-TC-TACCAA---CA-GA-CTCAATT-GA-AGA--CA-GAGA--AG-A-G-G-C--GATGC-C-T 5125
SUN.GA.98.L14 ----CCAGC......................................................AGGAGAGAGCCAGTAGAACAGCCA---------G-G-------C---A------TTTGCAC-----CTGGC---TACCA-G--A--AA-C-G-G-C-----G-AA-- 6024
SYK.KE.x.KE51 ----C---G--TTTC..............................TTCAGAGTTTACCAGCGGCAGCCAGGGGAACCACTATTTTACATTCC-AGAA-T-TCAATTG-GAC---G--GGAGTAAT-A-TG-CACT-CCAAAGC---AC--G-AGCCC-A-----ATGC-A 5498
SYK.KE.x.SYK173 ----CGG-G--TTTC.................................TTCAATCCCTCCCAGCATGTGCAAGGAACACCATGGTTCTTCATTCCAAG-AATGT-G--TT-ACC---A--GTGATCAATGTCACT-TAAAGGC---ACT-G-AGT--CA-----ATCC-A 5837
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frameshift insert in HXB2

H1B.FR.83.HXB2 ACATTTTCCTAGGATTTGGCTCCATGGCTTAGGGCAACATATCTATGAAACTTATGGGGAT........................ACTTGGGCAGGAGTGGAAGCCATAATAAGAATTCTGCAACAACTGCTGTTTATCCATTTTCAGAATTGGGTGTCGACATAGCAGA 5799
Vpr (frameshifted) _F__R__I__G__C__R__H__S__R_
Vpr __H__F__P__R__I__W__L__H__G__L__G__Q__H__I__Y__E__T__Y__G__D__.__.__.__.__.__.__.__.__T__W__A__G__V__E__A__I__I__R__I__L__Q__Q__L__L__F__I__H__F__Q__N__W__V__S__T__*_
H101_AE.TH.90.CM240 -------------CCC--------A--------A--GT-C------A-C-A----------........................-------A---G--T-----T-----------GT----------A------G-T---.----------------A---------- 5366
H102_AG.NG.x.IBNG ---C---------CCG-----------A-----A-----------------A---------........................-------A---G--TA----T------------T----------AT-----G-T---.----------------A---------- 5323
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---C---------G-G-----T---A-------A---T-C-----------------A---........................-----------------------------------------------------T---.-----G----------A---------- 5024
H104_cpx.CY.94.CY032 G-----------ACCC------------C----A--G---------A-C--------A---........................--C----A---G--T-----T------------T----------A--------T---.--------------C-A------T--- 5164
H1A1.UG.85.U455 -------------CAG-----------A-----A------------A-C--C---------........................-------AG-----T-----T------------T--------T-A--------T---.--------------C-A---------- 5244
H1B.US.90.WEAU160 -------------G-A---------A-------A---------------------------........................------A-------------------------C--------------------T---.--------------------------- 5797
H1C.ET.86.ETH2220 ---C--------ACCA---------AA------A---T-------------C---------........................------T-G-----A-----TT---------C------------AA-----------.-----------A--C-AG--------- 5190
H1D.CD.84.84ZR085 ---------------A-----T---A-------A---T-----------------------........................--C-----------T-----T-----------------------A--------T---.----------------A---------- 5320
H1F1.BE.93.VI850 G------------CCA-----T--C--------C------------A-C--C--------C........................-------AG-----T-----T--------G--AT----------A------------.--------------C--T--------- 5138
H1G.SE.93.SE6165 -------------C-------T-----------A--G---------A-C------------........................-------A------T-----------------A--A--------A------------.--------------C-A---------- 5195
H1H.CF.90.056 G-----------AG-A---------CAA-----A--G---------A-C--C-----A---........................-------T------T-----TT---------CG-----------A--------T---.--------------C-A---------- 5145
H1J.SE.93.SE7887 ---C---------CCA-----T---A-T-----A--GT--------AGC--------A---........................--A----A------C-----------------A-----------AT-------T---.--------C-----C-AT--------- 5112
H1K.CM.96.MP535 -------------CCA---------AATC-G--A--G---------AC-------------........................-------A----C-T-----T-----------AT----------A--------T---.--------------C-AC--------- 4994
H1N.CM.95.YBF30 C--------A-----------A-----G-----A-----C------A-C--A-----A--C........................--C----AG--G--A--G--A--T--C--G--A--A------T-A------------.-AT--G-----C--C-AG--C------ 5392
H1O.BE.87.ANT70 ------C------CC------A--C-C---G--A---T-C--T-----G-----------C........................-------T------TATG--A--T--------CT-A------T---------C----.-AT--------A--C-A------T--- 5853
H1O.CM.91.MVP5180 ------C------CC----T-A--A-C--GT-----GT-C--T-----G--------A--C........................-------A------TATG--A--T--------CT-A--------A-------C----.-AT--------A--C-A------T--- 5828
CPZ.CD.90.ANT ------C--ACA-CC-ACAT-A--ACA-C-T--AA-TTGGG-A----C--A---C--A---........................T-A---AG-------C-G-TTT-G----TTC-C--T---A--GCT-------CA---.-AT---CAC--A---GCT--------G 5255
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---C-A---C--A-G------T--CCAA-----C--G-----T---ACC--C--------C........................--G----A---G-----G--A--T--------C--A--------A------G-T---.--T---G-------C-AC--------- 5381
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 C--C------C--CC------A-----AC--------T-CT-----A-T--A-----A---........................--C----AG-----A--G-----C--T--G-CA--A---------T-------A---.-AT--G-----C----A---------G 5370
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---C--------ACCA--------CCAA--G--A---T----A-----C--C-----A--C........................--C----AG-----TC----T--C--------C-----------C--------T---.-A---------C----A---------- 5353
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---C--C---C-AGA----------CAGC----A--G---------ACC--------A---........................-----------G-----G--T-----------C------------T-------T---.-A--------------AT--------- 5344
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---C-----C--ACCC---T-A----CAC----AG-------T--------A-----A--C........................T-C-----G-----AC----T------------T--------T-A------G-----.-----------C--C-AT--------- 5340
CPZ.CM.98.CAM3 C---------C-AGCA-----A-----A-----A--GTT---T-----C--------A---........................--A--------T--A-----A--C--T-----A--------G--T------------.--T--GC----C----A---------- 5212
CPZ.CM.98.CAM5 ----------C-CCC------A---A-AC----A--GT-C-----------------A---........................--A---AT---G--A-----A--T--T-----AT-------T--T------G-----.--T--GC----C----A---------- 5500
CPZ.GA.88.GAB1 ------C-----ACCA---T-G---CAA-----A---TTC--T-----C--------A---........................--A----T------A--G-----C--------CT-A-----CT--------------.--T---C-------C-AG--------- 5862
CPZ.GA.88.GAB2 ------------ACCA-----A---CAG-----A---TTA-----CA-T-A------A---........................--A----A------A--G--------C-----A--T-----CT--------G-G---.--T--G-----C----A---------G 5191
CPZ.TZ.01.TAN1 ---C-----A--ACCAATAT-A--G--GG----AA-TTGGG---TCACC-T------A--C........................T-C----AG-----AC-G-AAT----C-AG--CT----GAG-GCTT------C---C.-ATC-CCA---T---ATC--C------ 5460
CPZ.US.85.CPZUS C-----------ACCC-----A--A--------A--GT-C-----CAGT--------A--C........................-------AG-----A-----A--T-----G--CT-A--------TT-----------.-AT--G-----C---AAT--------G 5858
H2A.DE.x.BEN -------GA-CCCCGC-T---AAT--CTC-T--CT-CT-----C--A-T-GAC----A--C........................--CCTT-A---C-CCAG--AGC-C--T-A--CC--A----G-GCC--C--CG-G--C.------GCG--A---AAC-GCTCA--- 6493
H2A.GW.x.ALI G------GACCCTCGCAT---AAT--CTC-T--CGGCT--------ACT-GAC----A--C........................--CCTT-A-A---CCAGG-AGC-C--T-ATGCC--A----G-GCC--C--C--G--C.------GCA--A---G-C-G-TCA--- 6483
H2A.SN.x.ST G--C---GACCCTCGC-T---AAT-ACTC-T--CA-CT---------CT-GAC----A--C........................--CCTT-A---C-CCAG--GGC-C--T--G--C--A----G-GCC--CC-CT-G--C.------GCA--A--CG-C-GCTCA--G 5935
H2B.CI.x.EHO G------GACCCCCGC-TAT-AAC--CAC-T--CA-TTT------CA-T-GGC----AA--........................--CCTT-A-----CA-G--AGC-C--T-A-C-C--C--G-GGGCA--C--CC----C.------GGG--T--C-A---CTCA--G 6464
H2B.GH.86.D205 G------GA-CCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-CTT------CAGT-GGC----A---........................--CCTT-------CA-G--AGC-C--T-A---C--C----G-GCC--C--CC----C.------GCC--T----A---CTCA--G 6466
H2G.CI.x.ABT96 -------GACCCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-CT----------T-GGC----A--C........................--CCTC-AG----CA-G--AAC-C--T-A---C-----GAG-GCT--C--CC-G--C.--TC--GGA-AC---A--TGCTC---G 5809
H2U.FR.96.12034 G------GA-CCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-CT--------A-T-GGC----A---........................--CCTT-A-----CA-G--AGC-C--T-A---C------AG-GCAA-C--CC----C.------GGG--A-----G--CTCA--G 5953

Tat exon 1 start
MAC.US.x.239 -------GA-CCTCGC-T---AAC--CAC-T--TA-T---------A-T-GAC----A--C........................--CCTT-AG----CA-G--AAC-C--T-----C--C----G-GC---C--C--G---.------GGC--A--CATC--CTC---- 6393
Vpr __H__F__D__P__R__L__L__T__A__L__G__N__H__I__Y__N__R__H__G__D__.__.__.__.__.__.__.__.__T__L__E__G__A__G__E__L__I__R__I__L__Q__R__A__L__F__M__H_#_F__R__G__G__C__I__H__S__R_
Tat exon 1 _M__E__T__.__.__.__.__.__.__.__.__P__L__R__E__Q__E__N__S__L__E__S__S__N__E__R__S__S__C__I#__S__E__A__D__A__S__T__P__E
MAC.US.x.251_1A11 -------GA-CCTCGC-T---AAC--CAC-T--TA-T---------A-T-GAC----A--C........................--CCTT-AG----CA-G--AAC-C--T-----C--C--G-GGGCA--C--C--G--C.------GGC--C--CATC--CTC---- 6392
MAC.US.x.251_BK28 -------GA-CCTCGC-T---AAC--CAC-T--TA-T---------A-T-GAC----A--C........................--CCTT-AG----CA-G--AAC-C--T-----C--C----G-GC---C--C--G---.--T---GGC--A--CAAC--CTC---- 6369
MAC.US.x.EMBL_3 ......................................................................................................................--C----G-GC---C--C--G---.--T---GGC--A--CAAC--CTC---- 5518
SMM.SL.92.SL92B -------GACCCTCGC-T---TAC--CT-----AA-TT-CG-A-----T-----C------........................--AATA-A---G-CA-GG-AA-----T-AG--AT-A---A-GGCAT----CT-A--C.--T--GCA---A--CACC---TCA--G 5826
SMM.US.x.H9 C--K---GA-CCTCGC-T---AATY-CGC-T--TA-CT----------T-GAC----A--C........................--CCTT-A-----CA-G--AGC-C--T-----C--C--GGG-GCA--C--C------.------GG---A--CA----CTC---- 5867
SMM.US.x.PGM53 ---C---GA-CCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-CT----------T-GAC----A--C........................--CCTT-A-----CA-G--AAC-C--T--G--C--C----G-GC---C--C--A--C.------GGA--A---GCT--CTC---- 6312
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -------GA-CCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-CT----T-----T-GAC----A--C........................--CCTT-A-----CA-G--AAC-C--T-----C--A--GAG-GCA--C--C------.-------G---A---GCC--CTC---- 6397
STM.US.x.STM G------GA-CCTCGC-T---AAGC-CGC-T--TA-CT----------T-GAC----A--C........................--CCTT-A-----CA-G--AGC-C--T-AG--C--C--G-G-GCC--C--C--G--C.------GGC--T--C--C--CTC---G 6041
SAB.SN.x.SAB1C C--C--C--A----A-CTC--TTTCC-TC-TT--TGGA----TGTG---GAACCA-CCAT-.........GATCATGGGCAAACC-GGCT--A---CTG-T-TAAATATTGT------------A-GGCTT-A---G-G---.A-G-A-GG-A-A---T-TA-G...... 6234
TAN.UG.x.TAN1 C------GGG--AGAACTC---TTCCAAG--T--A-CTTCTGTC-G---GAAGGG-AAAGG............AATGGGGCACCA-TGATA-A-A-G-CTT-TAGATATTAT--GT-GG-A--GA-GGCTT-A---G-G---.--TC--TG---C--C............ 6008
VER.DE.x.AGM3 G------GGGC-CGAGCTC--GTTCCAAG--T--A-CT--TGTC-G--GGAGGGA-AAAGG............AATCGCACTCCC-TGCTA-A-A-G-CTT-TAAATATTAT-A-T-GG-----A--GCT--C---G-G---.---C-GTG---A--C--CAGA--ACA- 5525
VER.KE.x.9063 -------GGC--AGAGCTC---TTCCAAG-TT--A-TT--TGTC-G--GGAAGGA-A-AGA............CGGGGAGCCCCA-TGAC--AGA-G-CCT-TAGATACTAT--GT-GG-T--GA--GCA--C---G-T---.---C-TTG---T-----TAGA--ACAG 6027
VER.KE.x.AGM155 G------GGCC-AGAACTC--AT-CCAAG--T--A-TT--TGTC-G--GGAAGGG-A-AGA............CAGGGAAGACCC-TAGC--A-A-G-CAT-TAAGTATTATC-CT-AG-T--GA--GCT--C---G-G---.---C-GTG---A-----CAGG--ACA- 6022
VER.KE.x.TYO1 G------GGG--AGAACTC--GTTCCAAG--T--A-CT-CTGTC-G--GGAAGGA-AAAGA............CATGGTACTCCC-TGAT--A-A-G-CCT-CAAATATTAT--GC-AG-A---A-GGCT--C---G-G---.--TC--TG------CA-GAGA--GCAG 6027
COL.CM.x.CGU1 G--C--C---TT--C-CACA--TCA-TGA--AT-TGGGG-TGTAC-AG--GGC-CT---GGAGA.....................C-G---A-G-CT-GTCTG--TTATG-G-----CA--G-GTGTGCC--C-ACT-G--C.G-TCATGCG---CAAT-T-GCTTTCCC 5498
GRV.ET.x.GRI_677 G--C---GGA-T--ACAT---AATCC-AG--T--A-TT-CTGTGTA--GGAGGGAA--AGA............CATAATACCCCATGGAAT-AGAT--GCT-CAAGTACTAT------G-T---A-GTCTA-----G-A---.------TG---T---............ 5952
MND_2.CM.98.CM16 G------GA---ACGC-TAT-G----CAG----AAGCTGG-----CA----C---------........................--A-TA-A---G---CG-CAGC-T--CTC------T---A--GCT----C---G--C.-AT---TA---A--CA-GG-A---C-T 6073
DRL.x.x.FAO G------GA----CGC-TAT-G---AATG-----TC-TGGG---------GA-----A---........................T-A-TA-A-------C-CCAGC-T----T-C-CT-----AG-GCA--T--CT-G---.--T---TA---A--C-AGG-A--T--- 5692
RCM.GA.x.GAB1 -------A-ATATGC--T---AACGCAAA----AG-TT--G-A-----GCAAC--------........................-GCATA-AG------C-G--A--G--TC-GC-G--T---AG-GCCT-----C-T---.--T----A---A---GC-GGG--T--G 5589
RCM.NG.x.NG411 -------A-ACCTGAA-T---TACACAAGA---AA-TT----A-----GCAGC----A---........................-G--TA-AG-----AA----T--G----CCT-G--TA-TA--GCA--T--CT-G--C.-----GCA---A---GA-GGG-----G 5624
MND_1.GA.x.MNDGB1 G--C--C---CTC---ATC--AA---CAG--TCAG--T--TGTGTGC---ACACA---AG-GAG.....................GAAGA---CT-T-A-A--TTT--T-CCTT---GAATAG-GCC...A-T-GGG----C.C-AGCTCAA------GATGGA-C-TTC 5481
MND_2.GA.x.M14 G------GA----CGC-TAT-G----CAG----AAGCTGG--T--------A--------C........................--C-T--AG--G---C-GAAGC-T--C-CCC-CT-A--GAG-GCT--A---C-G---.--T---CA---A--CA-GG-A---C-- 6000
MND_2.x.x.5440 G-----CGA----CGC-T---A----CAG----CTC-TGGG-G-----GCAAC-A--A--C........................----TA-A---T--CC--CAGC-------C---T-----AG-GCA-----CT-A--C.--T---TA---A---A-GGGA--TC-C 5638
MNE.US.x.MNE027 -------GA-CCTCGC-T---AAC--CGC-T--TA-TT----------T-GAC----A--C........................--CCTT-AG----CA-G--AAC-C--T-A---C--C----GGGC---C--C--G--C.------GGC--C--CAAC--CTCT--- 5861
LST.CD.88.447 C-----C--AGAA-CAATTT-GGCCCAAG-CTCAG--T-CTGTGTC........................AGCAGTACCGGGTCAGAGGA-AA--CCTGCATGAAAT-C--T-CC--AG-AA-TAG-GCA--C-----T---....TTGCC-ACC----CCAGCTATGC- 5041
LST.CD.88.485 C-----C--AGAAGCCATTT-GGCCCAAG-CTC-G--T-CTGTGTC........................AGCAGTACCGGGTCAGAGGA--A--CCTGCATGAGAT-C--T-CC--AG-AA-TAG-GCA--C-----T---....TTGCC-ACC----CCAGCTATGC- 5041
LST.CD.88.524 C-----C--AGAAGCAATTT-GGCCCAAG-CTC-G--T-CTGTGTC........................AGCAGTACCGGGTCAGAAGA--AG-CTTGCATGAGAT-C--C-CTT-AG-TA-TAG-GCT--C-A-T-A---....CTGCC-CAA----CCAG-TATGC- 5038
LST.KE.x.lho7 C-----C--AGAAG-AAT-T-GGCCCAAG-CTC----T--TGTGTA--C-G-ACA---........................TCAGAAGA--AG-CCTGCATGAAAT-C--C-CCC-AG-CA-TAG-GCTT-----C-T--C.C--CC-...ACT----CCAGCTATGC- 6122
GSN.CM.99.CN166 ---C--CT-A---GACGA-----G---AA-TT----TG--G-GACG--GCTCCC--CC---CCAGATTGGACAGTGGATCAGGCAG-AATA---T-T-CAAT--ATTAC--C...-GGG-----AC---T--C----GA--C.--T-A-GA---A--CTTT--C--GGTC 5612
GSN.CM.99.CN71 ---C--CT-A---GAAGA-----G---AA-TT----TG--G-AACG--GCTCCC--CC---CCGGATTGGACAGTGGATCAGGCAG-AATA---T-T-CAAT--ATTATG-C--G-GAG----GAC-T-A--C----GA--C.--T---GA-------TTC--C--ATAC 5597
MON.CM.99.L1 ---C--CT-A---GAAGA-----G----A-TT--G----GG-AACG--GCTGCC--CT--CCCGGCCTGGAATGCAGACCAGGCATGGGCA---T-T-CCATT-ATTAT-CT---TGGG-C---ACCA-C--T-A--GG--C.-A---GGAA--C---TAC-----ATAT 5623
MON.NG.x.NG1 G--C--CT-A-A-GAAGA-----G----A-CT--G-T--GG--AC----TTGCC--CC--CCCAGGGTGGAACGCAGACCAGGCATGGGCA---T-Y-CTATT-ATTAC-CC--GCGGG-----AC-A-RA-A----GG--C.A-G--GGA-------TAT--C--GCAT 4234
MUS_1.CM.01.1085 ---C---T-C--AGAAGA-----G---AA-TT--A-TG-GG-AACG--GCTGCCA-CC---CCTGATTGGACAGTGGATCAGGCGG-AATA---T-T-CCAT--A-TATG-T--G-GAG-----AC---TG-C----GG---.------GAC--A--CTAT-----GTAT 5571
MUS_1.CM.01.CM1239 ---C---T-C--AGAAGA-----G---AA-CT--A-TG--G-AACG--GCTACCA-CC---CCTAATTGGACAGTGGATCAGGCTG-AATA---T-T-CCAT--ATTAC--T--G-GAACA---AC---C--T--C-GG---.-ATC--GAG--A---TAT-----GTAC 5561
MUS_2.CM.01.CM1246 ---C--CT-C--AGACAA-----G---AA-TT--G-TAGAG--ACA--GCTCCCA-CA---CCACAATGGTCTGTAGATCAGGCAG-CATAA--T-T-CCATT-ATTAC--T-A-TCAG-C---ACC--CT----C-GA--C.-AT--GGAC--A---TAC------TAT 5678
MUS_2.CM.01.CM2500 G--C--CT-C---GACGA-----G---GA-TT--G-C-GAG--ACG--GCTCCCA-CA--CCCTAATTGGACTGTTGATCAGGCAG--ATA---T-T-CCAT--ATTAC--T---TGGG-A--GGGT--C--C--C-GG---.---C--GAG--A--CTAC-----GTAT 5631
DEN.CD.x.CD1 ---C--CAGC-AAGAAGA-A--AC---AA--T--G-T--CTG--GGTC-TTACCA-C-CTCCCACATTGGACAGAAGGACAAGTC-TGGCA--C-CC--CAT--ATT-C--------CA----GA--GAAA-A-GG-AG---.-AT---G-A--A---TTC-----GGA- 5729
DEB.CM.99.CM40 ------CA-C--AGAAGAA--ATT---AG-TT--A-T---TGTGTA--CTTACCC-CCC-ACCAGATTGGACGGGAGAACAAGCATGGGCT---TCG--CATT-A-TAC----A---AG-T---A--A--T-A-GGT-G--C.C-G---GAA-CT--CTTT--C--GGAG 5606
DEB.CM.99.CM5 ---C--CA-A--AGAAGA-T-ATGG--AG-CT--A-T--CTGTGTA--CCT-CC--CCC-ACCAGATTGGACAGGAGAACAAGCATGGGC---GTC---AATT-A-TAT----A---AG-A---AG-A----T-GGC-T---.C-G---GAA-CA--CTTC-----AGAG 5600
TAL.CM.00.266 ---C--CA-A--AGACGA-G--AT---AG-CT--A-T---TGTGTA---TTGCCA-CA--CCCTGATTGGACAGGAGAACAGGCATGGGCT--CTC---CAT--ATT-TGCT--G-AGGGTA-T---A--T-AC-CC-A---.---CAGCAA-----CTAT---GAGCAG 5796
TAL.CM.01.8023 ---C--CA-A--AGAAGA-G--AT---AG-TT--A-T--CTGTGTA--GTTACCA-CA--GCCTGATTGGACAGGCGAACAAGCATGGGCT--TTC---CAT--ATT-TGCTC-G-AGGGTA-CG-GA--T-A--CC-A---.---CAGCAA-----CTTT---GAGCAG 5294
SUN.GA.98.L14 G-----C--AGCAGCAATAG-TGCCCAAG-CTT----T-CTGTGCG........................GACTCTACAGGGTCAGAAAA--A---GTGTATGAGAGC---C-CTT-G--CA-TAG-GCCT----C--T---.C-GCC-...AT-----CT......... 6157
SYK.KE.x.KE51 G------A-AGC-GAAGAAA-ATT---AG-TT--A-T--ATG--TA--GGTGG-A-CA-G-CCAGAAGAAACACCCACCATGGCTTGGATTAG-T-CA--CT--AT--GCAT---GCA--CA-CTTTA----T---GAA---.--TGCTGCA--A----C---G--G-C- 5667
SYK.KE.x.SYK173 G------A--CCTCAAGAAA-AT----AG-TT--A-T--ATC--TAA-CGAAG-G-CA-GGACTGAT...TCCCCGACAATGGCTTGGGAAAG-ACCA--TTG-A---GG-----GCA--CA-T-TTA----C---GAA---.--TGCTGCA--A----CT--AC-G-CC 6003
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Tat exon 1 start Vpr end
H1B.FR.83.HXB2 ATAGGCGTTACTCGA...............CAGAGGAGAGCAAGAAATGGAGCCAGTAGATCCTAG...............................................................................................ACTAGAGCC 5859
Vpr (frameshifted) _I__G__V__T__R__.__.__.__.__.__Q__R__R__A__R__N__G__A__S__R__S__*_
Tat exon 1 _M__E__P__V__D__P__R##__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__L__E__P
H101_AE.TH.90.CM240 ------A---TG-C-...............GG---A----GC--G------A-TG----------A...............................................................................................C-------- 5426
H102_AG.NG.x.IBNG ------A---T--A-...............GG---A----GC--G--------TG-----------...............................................................................................C-------- 5383
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------A---T--A-...............-G----------------------------------...............................................................................................--------- 5084
H104_cpx.CY.94.CY032 ------A------CT...............--A------AG-G-C-GG---TGG--CCAG-AG...........................................................................................ATCCTGAC-------- 5228
H1A1.UG.85.U455 ------A---T--C-...............GG---A----GC--G--------------------A...............................................................................................C-------- 5304
H1B.US.90.WEAU160 ------A------C-...............-----A--------------------------A---...............................................................................................--------- 5857
H1C.ET.86.ETH2220 ------A--TTA---...............-----A-----------------------------A...............................................................................................C-----A-- 5250
H1D.CD.84.84ZR085 ------A------C-...............-----A---------------T-------------A...............................................................................................CA----T-- 5380
H1F1.BE.93.VI850 ------A--GT--C-...............-----A----T-------------------------...............................................................................................CT----T-- 5198
H1G.SE.93.SE6165 ------A----A-C-...............-G---A--G-T---GG-----C--G----------A...............................................................................................C-------- 5255
H1H.CF.90.056 -----AA--------...............-----A----T----------C-------------A...............................................................................................--------- 5205
H1J.SE.93.SE7887 ------A---TA-C-...............--A--A----GG--G--------------------A...............................................................................................CAG------ 5172
H1K.CM.96.MP535 ------A---TA-C-...............-----A----GG---------T-------------A...............................................................................................CA------- 5054
H1N.CM.95.YBF30 -----GA-C----CT...............--A...--GAG---G------A--------------...............................................................................................-T------- 5449
H1O.BE.87.ANT70 -----AA---AC-C-............AGAGGA--AG--AG----------T------------GA...............................................................................................GG-GCCC-- 5916
H1O.CM.91.MVP5180 -----AA--CTC-C-...TCTAACACAAGAGGA--AG--AG----------T------------GA...............................................................................................GA-GCCC-- 5900
CPZ.CD.90.ANT -----ACA-GGA-CC.......................................C-----CG--GA...............................................................................................-AC-CCT-- 5291
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----TA-A-TA-C-...............--A------AG-GC-----------A----C---GA...............................................................................................GT-G----- 5441
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----AA-C----CT...............--A...--GAG---G-------------------GA...............................................................................................-T------- 5427
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------A----A-C-...............--A--A---AGG---G---------A----------...............................................................................................C-----T-- 5413
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------A-C-A-ATT.........AATCAG-----A---AG--------------A---------A...............................................................................................TT------- 5410
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------A-A-AC-CT...............-----A---AGG---G-----A---A----G---GA...............................................................................................CT----A-- 5400
CPZ.CM.98.CAM3 -----GA-C-TC-CT...............GG-...--GAGG----------------------GA...............................................................................................T-------- 5269
CPZ.CM.98.CAM5 -----GA--CT--YT...............G--...---AGG---------A----------Y--A...............................................................................................T-------- 5557
CPZ.GA.88.GAB1 ------A-CCTC-C-...............--A--A---AG-TCC------T---A--------GA...............................................................................................C--G----- 5922
CPZ.GA.88.GAB2 -----GA--GAA---...............---------AG---G-GA-............................................................................................ATGGATCCTATAGATCCTAGT--T----- 5254
CPZ.TZ.01.TAN1 -----ATCA.....................................................................................................................................TGAATCCCATAGATCCTCAGG---CA-- 5497
CPZ.US.85.CPZUS -----GA--T-CTTGGCAAGGAGAACTCCT--A...G-GAG---G------T-------------A...............................................................................................CA------- 5930
H2A.DE.x.BEN --T---TAA--AA-GAGAAGA.........ACTCCTT-CC--GCTGCACCGA--CC----G--AT-CACTAA.................................................................................................. 6556
H2A.GW.x.ALI G-T---CAA--AA-GGGAAGA.........A-TCCTCTCT--GCT-TACCGA--CC----AA-AT-CAATAA.................................................................................................. 6546
H2A.SN.x.ST --T--TCAGC-CA-GGGACGA.........A-TCCTTT-T--GCT-TACC-A--CC----GG-AT-CGATAA.................................................................................................. 5998
H2B.CI.x.EHO --T--ACAAC-GG-GGGAGGA.........A-TCCTCTCT--GCT-TACCGC--TC-TA-GG-AT-CAGTAA.................................................................................................. 6527
H2B.GH.86.D205 --T--ACAAT-AG-GGGAGGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--CC-TA-GG-AT-CGATAA.................................................................................................. 6529
H2G.CI.x.ABT96 --T--A-GG-ACGC-GGCGGA.........A-TCCTCT-T---CT-TACCGC--TC----GG-GT-TTCTAA.................................................................................................. 5872
H2U.FR.96.12034 --C---AGC-GCA-GGGAGGA.........A-TCCTCTCA---CTGTACCGC--TC-T--GG-GT-CTCTAA.................................................................................................. 6016

Vpr end
MAC.US.x.239 --C---CAAC--G-GGGAGGA.........A-TCCTCTCT--GCT-TACCGC--TC----AG-AT-CTATAA.................................................................................................. 6456
Vpr _I__G__Q__P__G__G__G__.__.__.__N__P__L__S__A__I__P__P__S__R__S__M__L__*_
Tat exon 1 __S__A__N__L__G__E__E__.__.__.__I__L__S__Q__L__Y__R__P__L__E__A__C__Y__N##__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.
MAC.US.x.251_1A11 --T---CAAC--G-GGGAAGA.........A-TCCTCTCT--GCT-TACCGC--TC----AG-AT-CTATAA.................................................................................................. 6455
MAC.US.x.251_BK28 --C---CAAC--G-GGGAGGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--TC-T--GG-GT-CTATAA.................................................................................................. 6432
MAC.US.x.EMBL_3 --C---CAAC--G-GGGAGGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--TC-T--GG-GT-CTATAA.................................................................................................. 5581
SMM.SL.92.SL92B --T--ACAGC-AA-GGGACCA.........A-TCCCCTG-G-TCT-TACCGT--GC----GA-GT-TTATAA.................................................................................................. 5889
SMM.US.x.H9 --C---CAGT--G--GGARGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--K-----GG-GT-TTATAA.................................................................................................. 5930
SMM.US.x.PGM53 --C---CAA-G-A--GGAGGA.........A-TCCTCTGT---CT-TACCGC--TC----GG-GT-CTCTAA.................................................................................................. 6375
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --C---CAAT--A--GGAGGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--TC----G--AT-CTATAA.................................................................................................. 6460
STM.US.x.STM --T---CAAC-AG--GGAGGA.........A-TCCTTTG----CT-TACCGC---C----GGAGT-TTGTAA.................................................................................................. 6104
SAB.SN.x.SAB1C ..............................-CA-A--CTCACCCTGCGTAT-GACCAG--G-AGGAGGCCCGCCCCCAGGTCTGGGAGGAGCTTCAGGAGGAGCTGCATCGGCCGCTCCAGGCCTGTGA......................................... 6333
TAN.UG.x.TAN1 .....................AGGAGAAGAACTCCTTTT-AGCCCT-C-A--AA--G---AATGGAGTCGGAGGGGGACGGGATGGCAGAGAGCCTCCTCCAGGACTTGCATAG........................................................ 6101
VER.DE.x.AGM3 CCCTTT-AAC-ATACGAAGAAAGGAGGGATGGACAAG-G-G-G--CGA-C--GGC-CGT-C-ACCAGGACTTGATTGA............................................................................................ 5603
VER.KE.x.9063 CCCTT--AAC--TACGAGGAAAGAAGAGATGGACAAG-G-G-G---GA-CGAA-C--GCTC-ACCAGGACTTGATTAG............................................................................................ 6105
VER.KE.x.AGM155 CCCTTT-AGC-ATACGAGGAGAGGAGAAATGGACAAG-G-G-G---GACC--GAC--GTCC-ACCAGGACTTGATTAA............................................................................................ 6100
VER.KE.x.TYO1 CCCTTT-AAC-ATACGAGGAGAGGAGAGATGGACAAG-G-G-G-C-GA-C-AATC--GTCC-ACCAGGACTTGAGTGA............................................................................................ 6105
COL.CM.x.CGU1 TCTACGCAA-AC-CTTAG........................................................................................................................................................ 5516
GRV.ET.x.GRI_677 .....................AGAAGGAGAGGACCTTTTT-CCCTT-C-A--AG--G---AATGGACAAGGAGGAGGA......GCCCCACCCCCTCCTCCAGGACTTGCATAG........................................................ 6039
MND_2.CM.98.CM16 --C--ACAAGAAG--GGGGGATGT......T-CCCCTT-CG-TCCTT-CCGAGATCGGACAA-CCCCTGTGA.................................................................................................. 6139
DRL.x.x.FAO C-T--A...C-AGC-GGACGCTGG......A-CCCATTTCG--CCTT-CC-AGGGCG-ACCAAC-ATTGTAA.................................................................................................. 5755
RCM.GA.x.GAB1 --T--AACAT-CA--GGAAGT.........A-TCCTCT-CG-TCC-T-CCGCAA-CG---AA-ATCATGTAA.................................................................................................. 5652
RCM.NG.x.NG411 --T--A-GAG-GA--GGAGGA.........A-TCCTCTTAG-TCC-T-CTTCA-TCG---AA-ATCTTGTAA.................................................................................................. 5687
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...A-G-AA-GA.........AGACCACAA-T-CCCCCCT--G--TTCA-GC-A--AG--GATAGATTATAA...............................................................................................--A 5544
MND_2.GA.x.M14 --T--ACAAGAAG--GGCAAA......TATA-CCCCCTTAG-TCCTT-CC-AGGCCG-ACAA-CCCTTGTAA.................................................................................................. 6066
MND_2.x.x.5440 --C--ACAAGAAG--GGAAGATAT......A-CCCACTTCG-TCCTT-CCGAG-CCG-ACAA-CCCTTGTAA.................................................................................................. 5704
MNE.US.x.MNE027 --C---CAAT--G--GGAGGA.........A-TCCTCTCT---CT-TACCGC--TC----AG-AT-CTATAA.................................................................................................. 5924
LST.CD.88.447 GC--CAAGA.........GCAGGAACAGCT--CCC--C--A-GC-GCACC-AGACCC-CTAAAAGAGACATACAAAGAGGCCGTTACTAA................................................................................ 5122
LST.CD.88.485 GC-ACAAGA.........GCAGGAACAGCT--CCC--C--A-GC-GCACC-AAACCC-CTGAAAGAGATATACAAAGAGGCCGTTACTAA................................................................................ 5122
LST.CD.88.524 GC--C-AGA.........GCAGGAACAGCA--CCCA-C--A-GC-GCACCTAGACCA-CTGGAAGAGATATACAAAGAGGCCATTACTGA................................................................................ 5119
LST.KE.x.lho7 ...-CA-CC-GA......GCAGGAACAGCC--TCCA-C--A-GC-GCACC-AGACC--ATGAAGGAGACATACAACGAGGCAGTGACTAA................................................................................ 6203
GSN.CM.99.CN166 -ATTTATCA...............GGGAGAT-CCCAGC-ATT--GCCCTC-AGGG-C-CCG--CCACCAGACAGTAACTCTGTTTCTCATGCCGATCCTGAGCAGCCTAGGAGACCCTCAAGATATCGCATGGATGAATAG..AGACCCGGAAGAGTGTCTCT-GCCCAA 5765
GSN.CM.99.CN71 -ATA-AA--............GTCAGAAGGT-CCCAGT-ATC--GCCCTT-AGGG---CCG--CCACCAGATAGTAACTCTGTTCCTCATGCTGATCCTGAGCAGCCCAGAAGACCTTCAAGATACCGCATGGATGAATAG..AGACCCGGCAGAGTGTCTTT-GCCTAA 5753
MON.CM.99.L1 GC--AGCAA-TAA--AGATACCCTGTTCTTAG-CCA-TGAG-G-G-C--CTC--G-CCC-A--AGTTCTGTTCCACAGGCCGATCCAGACAATCCCAGAAGACCTTCCAGATATAGAATGGATGAATGA................TGGAACCTGTTGACCC-GACTTA-- 5777
MON.NG.x.NG1 GCCC-A--GRT---CAGGTACCCTYGRCTG-GACCACT-AG-G-C-C--CCC-AG-ACCCA--AGTTCTGTCCCTCATGCAGACCCAGAGAGGCCTTTGCACCCGTCCAGATACCACCACGATGAATAG..............TGCAASGATAGTGAACCC-GC-TTA-- 4390
MUS_1.CM.01.1085 -ACA-A--A-TGA--AGATATCCAACCATAAG-CCTTTGAG-G-C-CACA-C--CC-CCT--TA-TTCAACCCCAAATGCTGACCCTGTACCTCCTTTGAGTCCTTCTAGGTACAGGATGGATGAATAA................TGGATCCATCAGTAGAGGAGTT--- 5725
MUS_1.CM.01.CM1239 TCTAA-ACA-TCA-GAGATACCCCAACATAAGACCCTTGAG-G-G-CACA---TCC-CCT--TA-TTCAATGCCTAATGCTGATCCTACTCCTCCTTTGAGACCCTCTAGATATAGGATGGATGAGTAA................TGGATCCTTCAGTAGA-AACCTT-- 5715
MUS_2.CM.01.CM1246 GCTCAAACA-TCA-GAGATACCCACCGTTG-GCCCATTGAG-G-G-CGCAGC--CCAGAC--TA-TTCCATGCCAAATGCTGACCCCACACCATCTTTGAGACCCTCCAGATATAGAATGGATGAATAA................TGGACCCTTCAGTTGA-GGCCT--- 5832
MUS_2.CM.01.CM2500 -GTCAG----T-A--AGATACCCACAGGTG-GCCCCTT-AG-G-G-CGCA-C-TCCAGAC--AA-TTCAACACCAAATGTTGACCCCTTTCCTCCACGAAGACCCTCCAGGTACCGCATGGATGAGTAA................TGGATCCAGAAGTAGAGAATTT--- 5785
DEN.CD.x.CD1 GC--AAAGAGT-A--CACTATCCAAACATAAGACCCTT-CGCCCTCGCA---AAGAGCC--GA.................................................................................................ACGCG--CAG 5802
DEB.CM.99.CM40 -G--AG-C---CA--GGG...TATCCTAACATT---CC-TTG-C-GGAA--AAT--AGA-GTTAG-GACGGAGAATAA...............................................................CCTTTCACCTTTGCTTCAG..A-G---AG 5708
DEB.CM.99.CM5 -GG-AA-C----A-GAGA...TACCCCAATATT--ACCCCT--C-GGAA--AA---GGAGGT-AG-GATGGAGAATAA...............................................................CCTCTCTTTTACATCATAG..A-G--AGA 5702
TAL.CM.00.266 CA-A-AAGA----CGCACTACCCCAATATC-GACCCCTTT--G---GA--G-AG--G-CCATGC-ATAA..................................................................................................... 5865
TAL.CM.01.8023 CA-A-AAGA---GCCCACTACCCCAACATA-GACCCCTTT-CG-C-GGA-G...-AC-CCATGC-ATAA..................................................................................................... 5360
SUN.GA.98.L14 ...........................TCTT-C-TC---ATC----G----T-AG-A-ATGT-A-CCCAAGGCCACCAACAAGACCAAGACCAGGGCAAGGGGACATTAGAAGAGGCCTACAAGACTAA......................................... 6259
SYK.KE.x.KE51 -AGTA--CG-GA-ACAGGGGATACCCACAT-CTTCTTAG..................................................................................................................................A 5707
SYK.KE.x.SYK173 -G-TAT-CC-GA-ACAGAGGGTACCCCCAT-CTTCTTAG..................................................................................................................................A 6043
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Rev exon 1 start
H1B.FR.83.HXB2 CTGGAAGCATCCAGGAAGTCAGCCTAAAACTGCTTGT...ACCAATTGCTATTGTAAAAAGTGTTGCTTTCATTGCCAAGTTTGTTTCATAACAAAAGCCTTAGGCATCTCCTATGGCAGGAAGAAGCGGAGACAGCGACGAAGAGCTCATCAGAAC.........AGTC 6017
Tat exon 1 __W__K__H__P__G__S__Q__P__K__T__A__C__.__T__N__C__Y__C__K__K__C__C__F__H__C__Q__V__C__F__I__T__K__A__L__G__I__S__Y__G__R__K__K__R__R__Q__R__R__R__A__H__Q__N__.__.__.__S__
Rev exon 1 _M__A__G__R__S__G__D__S__D__E__E__L__I__R__T__.__.__.__V_
H101_AE.TH.90.CM240 ------T-----G-------------C----------...-G---G--T--C--------A-------GG---------C-A--C--TC-G-A-----G--------------------------------AG--C------G--A---C----.........AGC---A 5584
H102_AG.NG.x.IBNG ------C--C--G-------------C----------...-G---G--T--C-------T---C----G.---------T-G--C--TC-G-AC--G-G-----------------------------------GC------G--A---C----.........AGCC--- 5540
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------------C------------------...--------------------------TC----------------------G-A-----G--------------------------------------------------C---A.........GAC-A-- 5242
H104_cpx.CY.94.CY032 ------C-----G-------------C-----A----...-A---G--T-TC----------------GG--------------C--TC-G-A-----G--------------------------------A---T------G--T---T---A.........GGC--CA 5386
H1A1.UG.85.U455 ------A--C--G-------------C----------...-G---C--T---------GT--------GG---------C----C--TC-G-A-----G---------T----------A-----------A--CC------G--C---C---A.........GGC---A 5462
H1B.US.90.WEAU160 ---------------------------G---------...-------------------GA-----------------------------G-------G----------------------------------------------T---C---A.........AAC---- 6015
H1C.ET.86.ETH2220 ------C--------------------G---------...-ATC-A--T-----------A---A---A------T-T------C--TC-G--.----G---------T---------------------C------------------C---A.........AGC---A 5407
H1D.CD.84.84ZR085 ------C-------------------GG---------...-A------T-------------------A---------------C--------G----G----------------------------------------------C---C---C.........AGC---- 5538
H1F1.BE.93.VI850 ------T-----------C-------C----C-----...-----A--T---------CGA------------------TGG--C--T-C---G--G-G-----------------------------------------AC---A---C---A.........AGC---- 5356
H1G.SE.93.SE6165 ------T-----G--G---------------C-C---...-A---A--T-T-------GT--------GG--------------C--TC-G-AC----G--------------------------------AG--C------G--A---C----.........AGC---A 5413
H1H.CF.90.056 ------C------------------C-----------...-A------T--------------C----A----------A-G--C--TT---AG----G------A--T-----------------------C-------AC---A---C-GCA.........AGTTTG- 5363
H1J.SE.93.SE7887 ------T------------------------------...--T-----T-------------------A------T-----G--C--TC--CAG--G-G---------T---------------------------------TC-----C--CT.........GGC---A 5330
H1K.CM.96.MP535 ------C--A---------------------------...-A-C-G------------CG--------A----------A-A--C--TT---AG--G-G---------T---A--------------A------CC-------C-A---C-T-C.........AAC---G 5212
H1N.CM.95.YBF30 ------T-----------C--A--------A-----C...-AT----------------GA-------A---C---TT-TA---C----C--AG----G------------A--------------------T--A---------A---C----.........AGC---A 5607
H1O.BE.87.ANT70 T---C-C--C--T-----------CC-G-TCC-----...-AT-----------C----GA--C----A-------T-T---------G---G---G-GT--G--A-----------------------AG---GA-C-GCTGCT--A...AGC............CA-- 6068
H1O.CM.91.MVP5180 T---C-T--C--T--G--CA----CC----CC-----...-AT-----------C----GA--C----A-------T-T----------C--AG--G-GT--G--A------C----------------A---AGA-C-GC-GCT---GCAAGC............TA-- 6055
CPZ.CD.90.ANT A---TTA--C--TCCTGC-ACA--AGC---GC-A--C...-AT--C--T--C------TGC-----T-AC-------CTC-C--C----C--A-----G---G--G--T----------------GAA-AGCT-GAA-GAAC---CGAACAACTGCTGAA...AGC---G 5455
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 A--------------C--C-----A-----A------...-AT---------------GCT-----T--C-----TATGTA---C----C--AG----G------A--T--------------------AGC--GA-----C-CG---TT-GCA-G-.........---A 5599
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ------T--C-----------A-----G--A-----C...-AT------C--------GTT-------A---C--TGTGTA---C----C--A-----G------------A--------------------T--A---------A---C-----G-.........-A-A 5585
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------T------------------------C-C---...-A--------T-----------------A---C--T-C-T----C----C--AG----G------A--T------------------T-----TC----------A--TC-A---G-.........---- 5571
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------T------------------------------...-AT---------------C-A--C----AC--C--T---C----C----CG-AG----G------T--T-------------G--------A-------------A--TC-G---G-.........---- 5568
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 A-----C--------G--CA-A----G---A-AA--C...-AT--G----T---C-----------T-A------TAT-C----C--T-C--AG----G------------------------------AG-GAGA---AA-CCT---TCGAGC--T.........CAGG 5558
CPZ.CM.98.CAM3 ----CTA-----------C-------G---------C...-AT--C-------------T---C------------AT---------TGAG-A-----G------A-----------------------A--GGGA------C-CTTGTC-GCTGCA......AGC---A 5430
CPZ.CM.98.CAM5 ----CTA-----------------------------C...-AT--C--T---------TGT--C------------ATG-----C--TGAG-A-----G------A-----A-----------------A--GGGA---A--CACT-G-T-GCTTCA......AGC---A 5718
CPZ.GA.88.GAB1 ------A--C-----C--------A-G---A-T----...-AT-----------C---GCT-----T-A---C--TAT-TA---C----C--A-----G------A-----------------------A-CCACAA-----C-CA-GGC--CTGCAGGC......---A 6083
CPZ.GA.88.GAB2 ------T-----------------A-----A-----C...-ATTCA-----C--C----G---C----A------TATGC----C----CC-GC----G------T--T---------------------G---GAA------CG----T-A--GG-.........---A 5412
CPZ.TZ.01.TAN1 A---G-A---------GC-GCA---G----AC-----...--A--C--T--C--------A--C-------------C------C--T-CG-A------A-----A-------------------GAA-AG---GCAA-TCTGCT-TA...--C-GT............A 5649
CPZ.US.85.CPZUS ---------G--------C--------G--------C...-AT--------C--------------------C--TGTG--------T-CG-AG--G-G------A--T---------------------G-G-GA--CA--C--A-AAC-GCT--GAGC......---G 6091
H2A.DE.x.BEN ..........................................---A-----------GCGA--CA-T--C--------GC-G------TCG-A---G-GGC-C--A--A--A----AGC-A---GGCA-AC--AGAA-GACTCC-AGGA-A...............-C-A 6669
H2A.GW.x.ALI ..........................................--CA-----------GG-A--C----AC--------GC-G-----TT---AT--G-GAC-C--G--A-GG----A-C-A---GGCA--C--AGAA--TCTCC-AAGA-A...............-T-A 6659
H2A.SN.x.ST ..........................................---A--T--C-----------C----AC--------GA-G-----TT---AC--G-GGC-C--G--A-GG----AAC-A---GGCA-A---AGAA--ACTCCGAAGA-A...............-C-A 6111
H2B.CI.x.EHO ..........................................T-CA-----C--------A----C--AC--------GC----C--TC-T-A---G-G-C-G--G--A-GT----AAC-CTC--GAAA----TCTTC-AA---G---A-G................... 6636
H2B.GH.86.D205 ..........................................T-CA-----C-----G--A--C----AC--------GC-------TC-T-A---G-GTC-T--G--A-GT----A-C-CTC--GAA-----TCTGC-AA-------A-G................... 6638
H2G.CI.x.ABT96 ..........................................T--A--T-----C-----A--C----A------T--GT-A--C--TC-T-AC--G-GAC-C--AG-A-GT----AGCAACCT-GAA-A---AGAACT-CG-A-AAGAC-A--................ 5984
H2U.FR.96.12034 ..........................................T--A--------------A-------A---------GC-A-----TC-T-A---G-G-C-T--G--A-GT----AGCAACCC-GAA-A--GAGT-C-AAG-AG-T-A-G................... 6125

Rev exon 1 start
MAC.US.x.239 ..........................................--CA----------------------AC--------GT-------TC-T-A-----G---G--G--A-GT----AGCAATCACGAAA----AGAA--ACTCCGAAAA-G...............GC-A 6569
Vpr
Tat exon 1 __.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__C__Y__C__K__K__C__C__Y__H__C__Q__F__C__F__L__K__K__G__L__G__I__C__Y__E__Q__S__R__K__R__R__R__T__P__K__K__.__.__.__.__.__A__
Rev exon 1 _M__S__N__H__E__R__E__E__E__L__R__K__R__.__.__.__.__.__L_
MAC.US.x.251_1A11 ..........................................--CA----------------------AC--------GT-------TC-T-A-----G---G--G--A-GT----AGCA-TCACGAAA----AGAA--ACTCCGAAAA-G...............GC-A 6568
MAC.US.x.251_BK28 ..........................................--CA----------------------AC--------GT-------TC-T-A---G-GA--G--G--A-GT----AGCA-TCACGAAA----AGAA--ACTCCGAAAA-G...............GC-A 6545
MAC.US.x.EMBL_3 ..........................................--CA----------------------AC--------GT-------TC-T-A---G-GA--G--G--T-GT----AGCA-TCACGAAA----AGAA--ACTCCGAAAA-G...............GC-A 5694
SMM.SL.92.SL92B ..........................................--GC--T-T------------------C--------GC-------TC-T-GG--G-G-C-T-----TA-T----CA-AACCC-GAA-A---GTTAAGAAG-AG---A-G................... 5998
SMM.US.x.H9 ..........................................---G--Y--C-----G--A-------A------T--GCA------TC-Y-A---G-G---G--A--A-G-----AGCA-C-ACGAA-A---ACT-CGAAG-AGA--A-G................... 6039
SMM.US.x.PGM53 ..........................................T-CA--T--C--------A--C--T-AC--------GC-------TC-T-A---G-G---G--G--A-GT----AGCA-C--CGCA-----AGAA--ACTCCGAAGA-G...............GC-A 6488
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..........................................---G-----C-----G-G--------A------T--GCA------TC-T-A---G-GT-----A--A-G-----AGCA-C-CCGAA-A---ACT-CGAA--AGA--A-G................... 6569
STM.US.x.STM ..........................................---G----T---C-----A-------A---C-----GC-G-----TG-T-------GTC-T--A--AA------AGC-ATCA-GAA-A---GTTAAGAA--AG---A-G................... 6213
SAB.SN.x.SAB1C .......................................T-AT-C-----TC--C---GTT--C-----------TATTC-C--C---CAT-A---G---C-------TCG----TATGTCCCT-G--CA---AGAGCTTCT-AGAAG.....................A 6443
TAN.UG.x.TAN1 .....................----TT---AC-A---ACT-A---A----T---C----GA--C----A---C--T--------C--TC-GCAG--G-G----------A-----CATGTCTCT-G-ATC---AGA-CTAAG-AGAA----..................T 6232
VER.DE.x.AGM3 .........A-A-CTC-AAGCA--CCTG-AGCGG---ACA-A---G------------TGT--C--T-A---C--T--GC----C--TT--CA---G-GA-----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ATC---AGAAAGAAG-TT----CG................... 5745
VER.KE.x.9063 .........A-A-TAT-AGA----GCT---AA-----AGA-AT--G----T---C-------------A---C--T--GC-------TC-GCA-----G-C----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ACC---AGAAAGAA---T-T---G................... 6247
VER.KE.x.AGM155 .........A-A-TAC--GA-A--CCTTGAGA-A---ACA-AT--A----T---C-----A--C--T-A----------T-C--C---T--CGG----GAC----T--TA-----CATGCCTTT-G-ACC---AGAAAGAAG-TT---TCG................... 6242
VER.KE.x.TYO1 .........AGACTATCAGA-----CTGCAGA-----AAA-AT--A--T-T---C-----A-----T-AC--C--T--GC----C--TC-GCA-----G-C----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ACC---AGAAAGAAG-TT---TCG................... 6247
COL.CM.x.CGU1 .............................AG--G---AATGA---A----GG-----GGCC-----------C--T--GC-A--C--TC-TT------GGC-G--A---CG----AAG-A---T---A-TGCTACA-A-............................... 5626
GRV.ET.x.GRI_677 .....................---ATT-CAAC-A---ACT-AT--A--------C-----A--C--T-A---C--TG-GC----C---C-GCAG--G-G------AG-GCGT---CATGTCTCT-G-AAA---AGAAA-AC---CA----A................... 6169
MND_2.CM.98.CM16 ..........................................--CA--T--C-------GA-------A---C-----GC-A--C---T-GCAG--G--------AG-ACAT---CATGCCT-C-GAAAC--GAGATCTA--CAGAGA-T--T-......GAAAAA-TAT 6261
DRL.x.x.FAO ..........................................T-CA----GG--C---T-C--CGCT-AC--C--T--GC----C--TC-TCA-----G------G--ACGT---AATGTC-GC-G--CC---A--A--ACCGCCA-CGTGGTT......TCAAGAGTAT 5877
RCM.GA.x.GAB1 ..........................................--C---T-----------A-----T-A---C------C-C--C---C-GCAG----GAC-------AAAT----CTTCC-G-GCAA-AC--AGAA--TCT-AG-AAG-AA-T--G............G 5768
RCM.NG.x.NG411 ..........................................T-GC--T-----C----GA---GTG-A---C--T--GC----C--TC-TCAG--G--T--------AAA-----CTTCT-G--GAA-A---AGAG-CA--CC--GAA--A----G...AAGAATCAGA 5812
MND_1.GA.x.MNDGB1 ACT-CTAG-AGAGTATTA-------TTGCAA------GAG-AT--A----GG--C--G--A--C-----------TATGC----C--TCA--AG--G-GT-----A--AAGG--CCATGTCT-C-G-AAAC-TGTA-C-G---CTAA-A-GA--............-TA- 5702
MND_2.GA.x.M14 ..........................................---A--T-----C--G--A-------A---C-----GTG---C---T-GCAG-----T-----G--ACAT---CATGTCT-C-GAACC--GAGAACT--G-AGAGA-T--T-......GGAAAA-TAT 6188
MND_2.x.x.5440 ..........................................T--G----TC------GTT-------A------T--GC-G--C---T-GCAG-----T-----GG-ACAT---CATGTCT-C-GA-A---G-GA-CT---C---GG-T--T-......GAGAAAGTA- 5826
MNE.US.x.MNE027 ..........................................--CG--------C-------------AC--------GT-------TC-T-A-----G---G--G--A-GT----AGCA-TCACGCA-A---AGAA--ACTCCGAAGA-G...............GT-A 6037
LST.CD.88.447 ..................G-CA-TG-GTG-CTG-...AAC-A---G----GC-----------------------TATTC----C--TCAGCAG--G-GA-----G--ACGA---TATGTCC-C-G-A-----A-AA--GTCGCCCAGGTATTT................ 5255
LST.CD.88.485 ..................G-CA-TG-GTGTCTG-...GAC-A---G----GC--C----G---------------TATTC----C--TCAGCAG--G-GA-----G--ACGA---TATGTCC-C-G-A-----AGAA--GTT-CCCAGGTATTT................ 5255
LST.CD.88.524 ..................--CA-TCC--T-CTGC...CAG-AT--G---C-C--C---GTT-----------C--TAT-C----C---CAGCAG--G--G-----G--ACGG---TATGTCC-C-G-ACC---AG-A--GTT-CCTACATA-TT................ 5252
LST.KE.x.lho7 ..................AGCC-TGC--G-GTG-...CAG-AT-CC--T-GC--------A--------------TATTC----C--TCAGCAG----GG-----GC-GCA----TATGTCC-C-G-AAAC-GAGA---GTT-CCT-GATA-TT................ 6336
GSN.CM.99.CN166 ----C----G------GCGGC---CGCC--CC-G--C...T-TGC------C--C--G------GC-C----C--T--GT-G--C--TC---GG--G-GAC----TC-T---CTCCATG-C-GATCA--C-AGAG-AA----CC-AAAGC-ACAG-ACCT...GATCC-A 5929
GSN.CM.99.CN71 G---C-A--G------GCCGC---A--C--CC-G--C...T-TGC---------C----G----GCT--------T--GT-G-----TC---GG--G-GAC----TC-T---CT-CATG-C-GATCC--C-A--G-AAGA--TC--AAGC-TCAG-ACCT...GCTCC-A 5917
MON.CM.99.L1 -AAAG-A--A-ACCCCCCAGCAA-CCC-CGCA-ACC-TGT--T--C----T-----G-GTT-----------C--T--GA----C---C-C-------G-C-C--G--T--A...TATG-C-G---A----AGAGA---A--GCGA-GTC--CTGT-CCTGGCCTT--CA 5944
MON.NG.x.NG1 -CCCG----G-ATCCCTCAGC-A-ACCGCTCA-CCCGTGT-A---C----T---C--G-TT---GC-C-G--CY-T--G-----C---C-CCA-----GAC-T--A--A------------GGCCGAAA---G-GC--CG-TCC-AGA----CT-CG...ATTGGCGA-- 4557
MUS_1.CM.01.1085 AAA-G-A--A-G-CCGG--GCCG-ACCGG-CA-GCC-TGT--ATC-----TC------------GCT---------GT-C-C-----TCA--AG-----A-----T--T------------CGTTTCA-A-A--GATCGA--GCT-A-TCGAGC............CTG- 5883
MUS_1.CM.01.CM1239 -CC-G-A--G-GCCCCG-CGCAG-GCCG--CA-GCC-TGC-G-TCC------------CG----GCT---------ATGT-G--C---CA--AG-----T-----T---------------CGCTTCA-A-A--GT-C-A--TCT-A---GA-C............GTG- 5873
MUS_2.CM.01.CM1246 TCC-G-C--G-GTCCCG-AGC-G-ACCCC-CA-ACC-TGC-----C--T--C--C---TGT--CGCG-----C--TAT-T-G--C---CAG-A------A-----T-----A---------CGC-TCA---A--GA-C-A---CT-A-TCG-TT............CTG- 5990
MUS_2.CM.01.CM2500 -CCTTG---GAG-CC-TCCTCAG--CC---AA-CCCATGC---CC------C------GCT---GC--A------TATGCAG------C-T-----G--A-----G--T--T-----------C-G-AA------T---A---CTC--G-AGGC............CTG- 5943
DEN.CD.x.CD1 -ATAG-C-CCTTC-CTG-CA-T...-----CC----C...-A--CA-----C------C-C---GCT-AC---------T-G--C--TC--CA-----GAC----T--TGTT---------GCTCCAA-A-AGAGA-C-A--GCTCG-..................CAAA 5948
DEB.CM.99.CM40 -ATAG-T-CATTT-A-GAAAGAG----T--AC-CCAC...C--GC---TATG--C---GCC--CATTC-A--------GC-G-----T---CA---G-GTC----G--T---------CCACGC-G-A---AGAG-AAGT-C---AGAG-AT-C-CGCCAGCTGCTGAAA 5875
DEB.CM.99.CM5 AATAG-T-CATTCAAGGAAACAG----T--AC-CCA-...C-T-----TATG--C---GCC---ACTA-G--------GC-G--C--T--GCA-----GTC----G----A-------TCACGC-G-A---AGAG-A----CG--T-AAGCTTTGCT...GCGAATGA-A 5866
TAL.CM.00.266 .............................................A--------C--G--A-----T-AC--C-----GC----C---T-GCAG--G-GT-----T---CGG...TATGTCCCTG-CA----GTTC--GAAG--GAGAAGATCC-CTCCTAGC...--CA 5984
TAL.CM.01.8023 .............................................G--T--C--C-----A-----T-A---C-----GC----C---T-GCAG--G-GT-----T---CGG...TATGTCCCTG-CA-----ATC--GAA---GAGAAGATCC-CTTCTAGC...--CA 5479
SUN.GA.98.L14 ........................CTTGGAG--C---GAT-A---A----GG----GG-GA--C--------C--T---C----C--TC-GCAG----GG-----G---CA----TATGTCT-C-G-G-AC------AT-A-TC-ATATC-..................A 6387
SYK.KE.x.KE51 AG-A-CATT--TCTC--A-GG----C-G---C-----...-G--GA--------C-------------A------TT-TAGA--C--TC-TCA-----G------G--AA-A----T-C--G---GAAA----AGA-ACGC----A-AAC-GCT.........GAGGACT 5865
SYK.KE.x.SYK173 AG-A-CATTC-T--AG-AAGGA--ACC---AC-A---...-AT--A----T---C-----C-------A---------GC--------C-TCA---G-GA--G--A---A-T----C---ACCA-G-AA-C--GCAGCT--C--TAT-.....................T 6189
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Tat Rev exon 1 end intron start Vpu start (ACG in HXB2)
H1B.FR.83.HXB2 AGACTCATCAAGCTTCTCTATCAAAGCAGTAAGTA...........................GTACATGTAACGCAACCT...ATACCAATAGTAGCAATAGTAGCATTAGTAGTAGCAATAATAATAGCAATAGTTGTGTGGTCCATAGTAATCATAGAATAT...... 6151
Tat exon 1 Q__T__H__Q__A__S__L__S__K__Q
Vpu _T__Q__P__.__I__P__I__V__A__I__V__A__L__V__V__A__I__I__I__A__I__V__V__W__S__I__V__I__I__E__Y__.__._
Rev exon 1 _R__L__I__K__L__L__Y__Q__S__
H101_AE.TH.90.CM240 --GA-------AA-C--A--C--------------.......................ATAA---T------T-AC----...T-GGA---TAGT----------G-C-GA-------GC----CT----------A-----AA-T------GCT------GT-...... 5722
H102_AG.NG.x.IBNG --GA-------AA-C--G--C---------G----GTA...ATA..............ATTA-C-T----G-T-------...T--A-----ACT----------G-C-----------T-C---GC---C------------AG-------TAT---------...... 5684
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----G------T-------C--------------..............................GTACATGTAATG-AATCCT--G------C-----------------------T-GG-------------------G-----------T-----------...... 5376
H104_cpx.CY.94.CY032 --GGC------AA-CT-A--C--------------.......................TTAA---T------T-TT-TTC...TGGGA---CTGG----------G-C-G--------GC----T----T------A------A-TT-----T-T---------...... 5524
H1A1.UG.85.U455 --GA-------A--CT-A--C--------------A.......................TTA-CTT------T-AC----...T-GGA---CTGG------AC--GGC-GA--------C----CT----------A------A-T------GGT--------A...... 5600
H1B.US.90.WEAU160 ------------A----------------------...........................----------T----T--...T-G-A----T-------------C------------GG-------------------------------C-----------...... 6149
H1C.ET.86.ETH2220 --GA-------AA-CT-A-----------------CCA...AATAATAGATGTAATG....GT-GAT-TACTA----AAGTAG--TAT.-G-A---T------------CA--------C----C------------------A------C-TAT---------...... 5563
H1D.CD.84.84ZR085 ------------A-C--A--C--------------...........................----------T----T--...T---A----T--------------------T----GC-----------------------A--------T-----------...... 5672
H1F1.BE.93.VI850 -AGTG------AA-------C--------------GTG...TTA..............AATA---T------T-TC-TA-...T-GTT-GC-A---GG----C-------A--------C----------C------------A-T------TAT---------...... 5500
H1G.SE.93.SE6165 -AGGC-------A-C--G--C---------G----GAA...AAA..............ATTA---T------T---GT-A...T--GT----T------------G----A--------T-C---GC---C------------A--------T-T---------...... 5557
H1H.CF.90.056 -AGA-------AA----A-----------------...........................T--TCATA--T-T-TATA...T--GG-T---G-AT-GG--CGCT-G-----AC-TTT--C---GCC...G--A--------A--------TAT---------...... 5494
H1J.SE.93.SE7887 ------------A-CT-A--C--------------AAT...CAA...............GTA-C-T------T-AT----...T-G-A-----C---------------TA----------TT-CC-T-------G-A-----A-T-----GTAT---------...... 5473
H1K.CM.96.MP535 ---AC-------A-C-----CG--------G----GTG...CTA..............AGTA----------T-GTGT-C...T--G----TTC-AT-G---C-TT-G------C-CT----T--GC-...---A----A---A--------TAT---------...... 5353
H1N.CM.95.YBF30 ---G--------A-CT-A--C--G-----------.....................AAACCT---T--...............--G-TGTC-T-G-G-T-CA----G----G--C----G-T-GC------G--A-A--C---G-AT--C--TAT-G-------...... 5735
H1O.BE.87.ANT70 CAGA----A---A-C--G--C--------------..............................ACGC---T---T-A-...-GGGACC-GC--------A--ATTA-TAGT-CTTTGC-GT-T---AATG--A--T-A---GGGT-TA-TC-T-G-A-----...... 6199
H1O.CM.91.MVP5180 CAGA-A--A---A-C--G--C--G-----------..............................ACGC-G-T---T-AA...GAGAACC-GC----CT--A----T---AGT-CTTTGTGTC-T---AATG--C--A-A----TGT-TAACC-T-G-ATT---...... 6186
CPZ.CD.90.ANT -A-A-A------A-C--G--------T--------........................CTCT--ATGACT-ATAT-TT-GAGTATG-TT-TC-T--CT-TAGTAT-G--C--TGGATT--CTGT---C-T---C-CTATAA-CTTTATAA---ATAT............ 5589
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -A-A-A------A-C--G--CG------------...............................ATAT--T-TG-C---ATG---TT-----CTTT-GGTTGCTT-GCCA-T-CCTT---TT--C-TAAC--TT--A-A---AGG-ATT--TGG............... 5723
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---G--------A-C-----C----------C--............................AA-GC-A--TATATGTTGTTGC-TAT--AGT---G-T-CA---G-----C-A---AG-CTC------T------A--T---G-A------TAT-G-AT---C...... 5721
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 C-CA-T------A-C--A----------------...................ACTCCTATAAGTTG-AGTCAAT-TATGGACC--AT-GA-T---G-T--A---GC-----TA---A-C----C----T------A--A----TA-A--C-TATCAGCTT---...... 5716
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---A--------A-C--G--C---------G---..AA......TTCATGCAGATATATGCTTAGGC-T---T-G-TATAGTGCAG-A-G---GCTT-T------TTC--A-TA---A-T--G-T----TC-----AA-A---GTA-A---TTAT............... 5715
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -T...A--A-G-A-C-----CG------------................................-AAAGG-T--CATGCAGC--GA---T--GCT----A--TT---CA---CTTT---GC-TG----T---T---CT---ATAGC--CTTAT............... 5678
CPZ.CM.98.CAM3 C-CA-A------G-------CAGC-----------........................ACTTC-----CT-T--T-A--...TGGGA-CA-A---GCT--A-T-GTA---G-A---A---T--T-----T--T--A-CC---GGG----CTT-T-A---G-GG...... 5567
CPZ.CM.98.CAM5 C-CA-A------A----A--CG-C-----------........................ATTT-G----CT-T--T-AT-...TGGGAGCA-A---GTT--A----T----G-A---A-C-T--T--T-TT--T--A--T---GGA----CTTAT-A-A-G-GG...... 5855
CPZ.GA.88.GAB1 -A-A-A------A----A--C--------------...................................T-T-ACT-TG..TTAGT-.GGCT---TTC-CA--TT-G---GCT--...--TGC-TGGAAC--TTG-A-A---GGATACA-T--T-A-TGGGGA...... 6206
CPZ.GA.88.GAB2 -A-GCA------A-C-----CG-C------G----..........................TCCC-TCT-T-T--TTT-CATGTGGGT-GCTA---G-C--A-T-G-A---GTACTCTTT--G-T---AAT-----G------GGT--T---GGA--CTCTGTC...... 5550
CPZ.TZ.01.TAN1 C--A-A------A-C--G--CG-C-----------CCC.................................-T-AT-AAAATAG--GTGGG-AGT-TGTC-ACTAATG-CA---GCATTC-TTGT---TT-C-GA--T-AATAGGGGG-...GG-T-GCT-ATAGGTATA 5783
CPZ.US.85.CPZUS C-GA-A------A-C-----CGC-----------GCCC...TTTTG.....................--CT-T--TTAA-...TGGTTTGA-A---GTT--A---------G-A---A-GGT--TT---T-G-GA-AA-C---GGAC----TGCT-G-TTG-GG...... 6228
H2A.DE.x.BEN ------C-TCGC-----GC-C--G-CA---G---........................................................................................................................................ 6703
H2A.GW.x.ALI --G-----TCGT-----GC----G-CA---G---........................................................................................................................................ 6693
H2A.SN.x.ST --G-----TCGT-----GC----G-CA---G---........................................................................................................................................ 6145
H2B.CI.x.EHO ..---AC-AC-T-----GC-C----CG---G---........................................................................................................................................ 6668
H2B.GH.86.D205 ..---AC-GC-C-----GC-C--G-CA---G---........................................................................................................................................ 6670
H2G.CI.x.ABT96 ..G--A--TC-TT----GC------CG-------........................................................................................................................................ 6016
H2U.FR.96.12034 ..G--T--TC-T--G---C------CA-------........................................................................................................................................ 6157

Tat Rev exon 1 end Tat Rev intron start
MAC.US.x.239 --G--A--AC-T-----GC------CA-------........................................................................................................................................ 6603
Tat exon 1 K__A__N__T__S__S__A__S__N__K
Rev exon 1 _R__L__I__H__L__L__H__Q__T__
MAC.US.x.251_1A11 --G--A--AC-T-----GC------CA-------........................................................................................................................................ 6602
MAC.US.x.251_BK28 --G--A--AC-T-----GC------CA-------........................................................................................................................................ 6579
MAC.US.x.EMBL_3 --G--A--AC-T-----GC------CA-------........................................................................................................................................ 5728
SMM.SL.92.SL92B ..G--A---C-TT-GA-AC------C--------........................................................................................................................................ 6030
SMM.US.x.H9 ..G--A--AC-TT----GC----G-CA-------........................................................................................................................................ 6071
SMM.US.x.PGM53 --G--A--AC-TT----GC-C----CG-------........................................................................................................................................ 6522
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..---A---C-CT-C--GC------CA-------........................................................................................................................................ 6601
STM.US.x.STM ..---T---C-AT----GC------CA-------........................................................................................................................................ 6245
SAB.SN.x.SAB1C TTT-G---A-TCAAGT-TCTCT-C-CA-C--GTA........................................................................................................................................ 6477
TAN.UG.x.TAN1 CA-A------GAA-CT-G-----C----------........................................................................................................................................ 6266
VER.DE.x.AGM3 ..CT-G---GCTT-C--GA-CA---A----G---........................................................................................................................................ 5777
VER.KE.x.9063 ..C--A---GCCTA----A-CAGG-C--------........................................................................................................................................ 6279
VER.KE.x.AGM155 ..G--G---GCAT-C--G--C-GC----------........................................................................................................................................ 6274
VER.KE.x.TYO1 ..CT-G--TTG---C--T--CAGC-C------.......................................................................................................................................... 6277
COL.CM.x.CGU1 .......................-CA--------........................................................................................................................................ 5637
GRV.ET.x.GRI_677 ..GA-A------ACC--A--CGGC----------........................................................................................................................................ 6201
MND_2.CM.98.CM16 CAGAAG--AGT--AG-G-CTGTGGGAAG----.......................................................................................................................................... 6293
DRL.x.x.FAO CTGAGAC-GGT-ACA-G-CTGTGGCAAG----.......................................................................................................................................... 5909
RCM.GA.x.GAB1 CTGA-A-ATTTC--GTA-CTAATC--T-A............................................................................................................................................. 5797
RCM.NG.x.NG411 TT-A--CATTT-A-A-ATCTGAGC--T-A............................................................................................................................................. 5841
MND_1.GA.x.MNDGB1 CTGG-AG-GGT-AAGAAGCTAT-CGAAG------........................................................................................................................................ 5736
MND_2.GA.x.M14 CACAGG--AGT-AAG-AGCTGTGGGAAG----.......................................................................................................................................... 6220
MND_2.x.x.5440 CA-GCA--AGTCAAG-AGCT-TGGGAAG----.......................................................................................................................................... 5858
MNE.US.x.MNE027 --G--A--AC-T-----GC------CA-------........................................................................................................................................ 6071
LST.CD.88.447 ..GAAG--A-GCAAGA--CTGTGG-CGG-----A........................................................................................................................................ 5287
LST.CD.88.485 ..GAAG--A-GCAAGA--CTGTGG-CGG-----G........................................................................................................................................ 5287
LST.CD.88.524 ..GAAAC-G-GCAGGA--CTGTGG-CAG----AA........................................................................................................................................ 5284
LST.KE.x.lho7 ..GAGAC---GCAGGA--CTGTGG-CAG-----G........................................................................................................................................ 6368
GSN.CM.99.CN166 GCGTGTCGTCTAA-CAAGAC--TGCAT--GTCCAGTAA...................................-T--GGCATGCAT--TGC--C--TTTGGTGGTGGGGT-CT-CTATT----CCT-CAT-TATC--TGTGTAG-GC-TC-TGCTC-CT-C-TAGCTTGG 6064
GSN.CM.99.CN71 GCGTG-CGACTAA-CAAGACC-T-TA--AATCCAGTAA.........................................GTAAGGCATG-GT-CT---GCTC-CTGG-GGTGG-GG--TGCTG-----A-CT-TA-ATAT-TC-G-T---C----T-T-CTCTCTACTTG 6046
MON.CM.99.L1 GC-G-A-GA-TC--G-AAG-AAGC--TGA............................................................................GTAAT-A-T--TTGG-GG-C-CT-GT-GCAA-AAC-TACAGCCT-ATCCTCATAGCCC-CCCCGT 6038
MON.NG.x.NG1 G--GCT----G-A-AA--CGGG-GTCA-----..........................................................................................................GTGATGAATACC--T-GGATAGCAGCCATATC 4621
MUS_1.CM.01.1085 C--GC---TC--A-C--G--CA--TCA-----.....................................................................................................GTAGCATGAACTAT-G---T-T-GCAGC-G-...... 5946
MUS_1.CM.01.CM1239 ---A-----CGAA-C--G--C---TCA-----.....................................................................................................GTGATATGAA-TAT-G---TCT-GCAGCAGC...... 5936
MUS_2.CM.01.CM1246 C-T-AG----GAA-C--G--CG-TTC------.....................................................................................................GTAATATGCA-TAC-G---TCT-GGAGC-GC...CAT 6056
MUS_2.CM.01.CM2500 CA-ACA------A-C--A--CA-CTCA-----.....................................................................................................GTGATATGAA-TGG-G--GG-TTGCAGCAGC...... 6006
DEN.CD.x.CD1 GCGG-ACG-CT-A-CAAGA-G-TGTATCAA-GCAGTAA....GTTTGATGGATCTCCTCTCATC--TGA-TTTAAGCTT-TCA---ATC--TA-TTGCT----TTGT-ATA-T--TATT--T-C-G-GAT-G-TC---ACCCA-AGGAT-CTTAAGATC--GT-AGGACC 6114
DEB.CM.99.CM40 GT-A---G-CT-A-CAAGAT-TTGTA-CAG-GCAGTAAGCAAATCTGCATGTAAATGCTAAA-GGA-CA-T-T-AGG-T-ATACAG-TTT-GC--CTT--TT---GG---A----GAT-GGT-C-CAG-GG-A-CAGAAAAA-CAACA-TACT-G-C--T----TATGGA 6045
DEB.CM.99.CM5 --GA--------AG-T-A--C--G--------...GTAAAGCTGCATATGTATATAGTATCACA-TGCT--G-TT-TTAATAATA-TAGCA---CTG-CCCTGGTAGGGGCAGCACCA-CA--GC-ACAATGGGTGACA--ATATT--G-AGTG-CCGT-TGGCACAATG 6033
TAL.CM.00.266 -TCAGG-GG-TAAGGA--CTGT-TCAA--C-GTA-....................................................................................................................................... 6019
TAL.CM.01.8023 -TCAGA-GG-TAAGGA--CTGT-TCAA--C-GTA-....................................................................................................................................... 5514
SUN.GA.98.L14 --GA-A-G----AGG--G--CG--G-T-A............................................................................................................................................. 6416
SYK.KE.x.KE51 TTG--GCG--TAGC--AAC-A-TCG-T-A............................................................................................................................................. 5894
SYK.KE.x.SYK173 CTGAGG--G-TAGCG-A-CTA--GG-T-A............................................................................................................................................. 6218
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H1B.FR.83.HXB2 .....................AGGAAAATATTAAGACAAAGAAAAATAGACAGGTTAATTGATAGACTAATAGAAAGAGCAGAAGACAGTGGC..............................A..ATGAGA...GTGAAGGAGAAATATCAGCACTTGTGGAGATGGGG 6265
Vpu _.__.__.__.__.__.__.__R__K__I__L__R__Q__R__K__I__D__R__L__I__D__R__L__I__E__R__A__E__D__S__G__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__##N__E__.__S__E__G__E__I__S__A__L__V__E__M__G_
Env _M__R__.__V__K__E__K__Y__Q__H__L__W__R__W__G
H101_AE.TH.90.CM240 .....................-A-------C----G---------------------G--A-G---A---G---------------------A..............................-..------......GT-A--G-GACA---ATGAAT---CC-AACTT 5833
H102_AG.NG.x.IBNG .....................---------AGG-A---G-AG---------------C--------A---G---------------T------..............................-..------......GT-AT-GGGATA---A-GAAT-ATCC-CTCTT 5795
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .....................---------------------------------------------A---G----------------------..............................-..------...............GTGA--G-GA-CA---AGCACTT 5478
H104_cpx.CY.94.CY032 .....................-A----T-GAG---G-----G-G---------C--GTACA-----A---G----------------------..............................-..------......GT-AT-GGGATG---AGGAAT-ATCC-CACTT 5635
H1A1.UG.85.U455 AA...................-AA---T-GC---AG----A----------------T-AA-C---A---G----------------------..............................-..------......GT-AT-GGGATA---AGGAAT-ATCCT--CTT 5713
H1B.US.90.WEAU160 .....................---------------------------------------------A---G---C------------------..............................-..------......GT-A--GGGATCAG-A-GAAT-ATCAGCACTT 6260
H1C.ET.86.ETH2220 .....................------T-G-------------G------T---------A-A---ACT-GG---------------------..............................-..----A-......GT-AT-GGGATA---AGGAAT--TCA-CAAT- 5674
H1D.CD.84.84ZR085 .....................C-T-G----AA---G---------------T--------------A---G--------A-------------..............................-..------......GT-A--GGGATAA--AGGAAC-ATCA-CCCTT 5783
H1F1.BE.93.VI850 .....................-A----C-GG----G------------A-T-AA---TA-A-A---A---G----------------------..............................-..------......GT-AG-GGGATG---AGGAAT---CAGCACTT 5611
H1G.SE.93.SE6165 .....................---G-----AG--A---G-A--G-----GA-A----C--------A---G---------------------A..............................-..------......GT-AC-GGGATA---AGGAAT---TA-CACTT 5668
H1H.CF.90.056 .....................-AA---T-GG----G----AG------------C-------A---A--GG----------------------..............................-ACGA---TG........AT-G-GACA---AGGAAT-ATCC-A-CTT 5605
H1J.SE.93.SE7887 .....................-A----C-G-----------G--------T-A-------------A---G---------------------T..............................-ACGA---TG........AT-G-GACA---A-GAAT---CAGACCTT 5584
H1K.CM.96.MP535 .....................------T-GG---A-----A--G----A--T-------A------A---G----------------------.................................-.....ATGAGAGT-AG-GGGATG---AGGAAT---CAGACATT 5464
H1N.CM.95.YBF30 .....................-A-------AA-TTG--GGA-------A-ACACA---GAC-G---A---G--------A------T------...........................A..-TG-AAGTGATG-G--T-C---GTGG-TG-ATGGG-AT--AGA-T-- 5855
H1O.BE.87.ANT70 .........TTAGAACAAAAGGAAC--GACAG--AGG-G---G-----CTTGA-AGGT-AAGA---A---G-----TTAGG--T--T----A-TATGAAAGC.....................-..---GAG.....................A-GAG-AAC-AGAA-TT 6316
H1O.CM.91.MVP5180 .........TTAGTGCAAAGA-AAC--GATAG---GG-GCAGG-----CTTGAAAG-T-AAGG---A---AG----TCAGG--T-------A-TATGAAAGT.....................-..----AG.....................A-GAACAAC--GAA-TC 6303
CPZ.CD.90.ANT AAGCAGCAGCAAATAGATAAT-A--G--ATCA----ATC-T-G--G-GTTA--TAG--GACT---TA--GATAGTGC-AT------A............................................................G..AT-AGGAA-CC--T-CATAT 5697
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ............AGATTATGT-AAC---ATAAGCTTG--GT-G----T--G-ACC-TGC-TTA-------C---------------T-----AA...................................-TGAAA----T----G-GAGGA--AGAAGC-TC-ACG-CTT 5846
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .....................--AG--G--AA-GT-G--GA-------TCTCA-C---GAC-G---A---G---C-----------T------..............................-....................-TGA-AGT-ACGGA-AT-CAGAA-AA 5820
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .....................-AAG-G-ACA---------AGGC----A-T-AA--------G--GA---G--------GG------------A......................................ATGAGAGT-A--GGGACATG-ACGAGC--C-TGCCATA 5827
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ............AAACTCTGT-AAG-GGATAGG--G----AG--------T--A-------CA---A---G----------------------AATGAAAGC.....................G........ATG-A--CAC---GGA--TGCAGGACC-TATC-CT-AA 5844
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ............AAAGAGTAT-AA--GT--CA-CA-GT---GCG------A--AC-TCAG--C---A-T-G-AGT--------G---------AATGAAAGT.....................G........ATG-G--T-A-AT-T---TG-TGGAG-AACTC---CA- 5807
CPZ.CM.98.CAM3 .........AGAAAAGGAAAAGAAG--GA-AAC---GC-CA------TAGG-CT-----A--A---A-----TC----CAG-----T-----AA................................----A-...............GTGAT-G-GAA-ATC-A-G-CA- 5681
CPZ.CM.98.CAM5 .........AGAGAAATAAAAGAAG---GGAAC---ACCCA--G---TT---AT---GCA--A---A---G-AT----CAG-----T-----AA................................----A-...............GCAAT-G-GAG-AA--AGCTCAA 5969
CPZ.GA.88.GAB1 ...TATAGAAGGTATAAAAGACAT-GGC-TGAG-C-G--...-TTGAGAGACTTAACC-AATATTGAG-...--------------T----.........................................GAAA----A-TA-TGG-GA--A-GAA-A-AGAC---AA 6326
CPZ.GA.88.GAB2 ...TATAAAAGGTGGAAAAGACAC---GA-GAGCA-AG--TC-TTGATTTG-TTA---AAATC-C-GA-......-----------T-----AA............................................-T-A-AGTGATGGG-A-GACAA-----C-CT- 5667
CPZ.TZ.01.TAN1 GGTATAAGAAGA......GAG.........---GA-AGGGA--GGCA-C-TCAAAG-G-ATTAGA-AGGC---CT---AG-TT-AG--TA-A-............AGTGGAGTAGAAGAAG..........................ATGA--A-T--AATT........ 5892
CPZ.US.85.CPZUS .........AGACAAATAAAA-TA---GA-AAT-CT---CA-G-G--TC-A-ATC-TT-A--A---A-C-G-AT-----A------T-----AA.....................................................ATGA-AGTGA--GA--AGAA-AA 6336
H2A.DE.x.BEN ...................................................................................................................................................ATGG---CTGGTA---ATCA-CT 6726
H2A.GW.x.ALI ...................................................................................................................................................ATGAT-TCTAGTA-A-ATCA-CT 6716
H2A.SN.x.ST ................................................................................................................................................--GATG...TGTGGTA---ATCAACT 6168
H2B.CI.x.EHO ...................................................................................................................................................ATGGCA--TG-TAAT-AT-ACCT 6691
H2B.GH.86.D205 ...................................................................................................................................................ATGGCAT-T--TA-C--CC-CCT 6693
H2G.CI.x.ABT96 ...................................................................................................................................................ATGGCAT-TC-TG-C-ATCA-CT 6039
H2U.FR.96.12034 ...................................................................................................................................................ATGGCATGTC-TG-C-ATCA-CT 6180

Env signal peptide start

MAC.US.x.239 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6626
Env _M__G__C__L__G__N__Q__L
MAC.US.x.251_1A11 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6625
MAC.US.x.251_BK28 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6602
MAC.US.x.EMBL_3 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 5751
SMM.SL.92.SL92B ...................................................................................................................................................ATGGC-TGTCCTG-ACTTCACCT 6053
SMM.US.x.H9 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6094
SMM.US.x.PGM53 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-CG---ATCA-CT 6545
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6624
STM.US.x.STM ...................................................................................................................................................ATGGCCTG-CCTG-A-ATCAACT 6268
SAB.SN.x.SAB1C ................................................................................................................................................-GTATGA---TTC-TACAGT-CT-CT 6503
TAN.UG.x.TAN1 ...................................................................................................................................................ATGGGA-CA--AA--G--AAA-- 6289
VER.DE.x.AGM3 ...................................................................................................................................................ATGA---TGACA-TACTGATA-- 5800
VER.KE.x.9063 ...................................................................................................................................................ATGA-A-CTC-T-TAG-TATA-T 6302
VER.KE.x.AGM155 ...................................................................................................................................................ATGACAA-G--C-TAG--ATTTT 6297
VER.KE.x.TYO1 .................................................................................................................................................GTATGAG-T-TACAATA-T-ACCTT 6302
COL.CM.x.CGU1 ...................................................................................................................................................ATG-TTAGA-ATCTCTTTATAAA 5660
GRV.ET.x.GRI_677 ...................................................................................................................................................ATGGG-AGA---CTT-T-AAAAT 6224
MND_2.CM.98.CM16 ................................................................................................................................................GT--TAACAGTAAGTAT-CTTA--TA 6319
DRL.x.x.FAO ......................................................................................................................................................GT-A-AAA-AT--TTA-ACA 5929
RCM.GA.x.GAB1 .........................................................G-ATGG--TGCCC-G--CTAGTACTGCTTTTAGA--CTCAGCTAAAAAGGTTTTTATAGATCTTTT-GTTAC-ATAATTAA-G-A-A-T-G-AT-AG-TAA-AT-GATAA-AA 5910
RCM.NG.x.NG411 ..........................GTATGG--TGTCCT-GTCTG--CCTGCT--T-GATGCTT-GCTTATA-GGTGAT--G---T-TAATTAGAGAAGTTTTTATTTGTAGAGTTTATAGA-AATA--AGGTAAATCTTT---T.ATGGCT......AA-TT-ATAA- 5978
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...................................................................................................................................................ATGA--TGTCCAG-TCTT-TTCT 5759
MND_2.GA.x.M14 ................................................................................................................................................GT.ATAATAGTAAGTAT-CTTA-ACA 6245
MND_2.x.x.5440 ................................................................................................................................................GT.--AACAGTAAGTAT-TT-A-ATA 5883
MNE.US.x.MNE027 ...................................................................................................................................................ATGGGATGTC-TG---ATCA-CT 6094
LST.CD.88.447 ...................................................................................................................................................ATGA-CTG-CCTG-ACT-ATACT 5310
LST.CD.88.485 ...................................................................................................................................................ATGG-CTGTC-TAA-CTCCTACT 5310
LST.CD.88.524 ...................................................................................................................................................ATGGCATGTCCAG-T-ACATATT 5307
LST.KE.x.lho7 ................................................................................................................................................-GGATGGCATGTCCAG-ATT-G-A.. 6392
GSN.CM.99.CN166 GATAAGTGGGTAAAAGGAAAACCA---CC-AC-CA-GT-GC-GT---TAGACTA.................................................................................A-AG-A-..-TGAGGA--ACAG--GAATCTAT-AT 6151
GSN.CM.99.CN71 GCGTGGGACAAGTGGATAAAGG-A--GCC-AAG-T--C-...GT-GC--TT-TTAGGC-A...........................................................................--TG-A-..-TGATGAG-A-AG--G-ATTT-T-AA 6136
MON.CM.99.L1 AGCAGCTTGGGCTTGGTGGCG-TATT-TA-AATCACT--GAGGTTTA-A-G-ATAG-CCAAGA-ATAC-GAG-CTGATT----TACAT-A-AGAAGG....AGACATGACTCAGGG...GTTG-CACA--ATCTGAATC--AGC--CATGAG-A-A.............. 6187
MON.NG.x.NG1 TGTTTGGTGTGTTATTGTGCTTTT-GCGCC--GCAC-CT-T-CCTTCTCTATCAG-CT-AT-AG--GC-CA--CGG-T-TCCCGCTTC-AACAGGACTTTCAAAGGCTTGTACAGGYATATCA-GAGYAT--TTCAG-GT.AT--GGATGAG-ATGAA-ACC-T-ATA-T 4790
MUS_1.CM.01.1085 ......CATTGTAACAGGCATCTACTTTGTGATT-CT-T-TTTGCC-TTGTGTTAGCT-ACCA-AGG-GG-GT--GCCCA-----GT--A--TCAGTGTCATCCGCCTCTTGGAAGAGGGAGACGGTGACAGCGGCATCTTCG.--GATG-C-AGGA--ACAT-GCT-A- 6109
MUS_1.CM.01.CM1239 ......TTTAGTAACAGGCATCTACTTTCTGAT--C-TT-TTTGC--TCGTGCTAGC--ATCAGAGG-GG-GC-G-CCAA--GTAGA----AGCGTCATCAGGCTCCTC...GAAGAAGGAGACAGTGACAGCGGAATCTTTG.-GGATG-C-AGGA--A-C...CTAAT 6093
MUS_2.CM.01.CM1246 AGTAACAGCTATTTATCTTGTTATTGCT-TAGT--C-TTTATCCT-GCCTATCAAAGG-G-TGTC-ACCTA--CC-CCAATAG-AGTGAAC-TCCTCCGGCTCCTGGAAGAAGGAGACTCAGACAGCG-CATCTTTG.-G-AT-CCTGCGAT-G-GAG-AC---GATTCT 6225
MUS_2.CM.01.CM2500 ...AGTAGTAACTGCCATATATTTTGTGATAGCTTTAGTT-C-TTTGT-CTT-CA--TCA-CGCTGG-GCC--CCTC--A-AGG-CAG--A-AGGTCAACGTTATCCGCCTCCTAGAGGAAGG-GATACC--TAGCG-T-.TCTTTGAGGAC--GGAA-AT-GC-GT-AT 6172
DEN.CD.x.CD1 AATAGAATACGTTTGCTTGGT-TTTGC-GT-GTTATT-CCTGG-T-GCAG-CATAGGTG-AGGGT-TCTTGCTT-TAGAGCCT-T-A-AGTTATAGAGAAGAGCTTAGGTATATAAGACTAAGGT.TGTG--GTATA--TA-T-G-TATGAGT--AG-CA----GACCCT 6283
DEB.CM.99.CM40 GTACCAGTCTGGGTAGATGCC-AAGTTGAT--GTTCTGT-C-GCC-ACTCATCAGAGTCA-GAT-GGC-G-GA....CAGCATGCCTGCCAC..ATGCCTTAGTGAGAGAAGAAGTCCCA...........................ATG-CAA-TG--ACCCA-AACTT 6182
DEB.CM.99.CM5 CCACTGTTGGCTTATTCTGTACA-CT----G-TCAGA-TCAGG-TGGGCTGT-ACAGCA--C-T-C-AC--GC--T-GT....TAGAGAACAAGTCCC...T.............................................ATG-CTA-TG---CCCAG-ATTT 6151
TAL.CM.00.266 ..................................................................................................................................-TATATGTTTA-CAGC-ATGA-AT----AGCAGTTATT.. 6057
TAL.CM.01.8023 .................................................................................................................................GTTACATGTTTA-CC-C-ATGA-ATG---ACAAGTGCTAT- 5555
SUN.GA.98.L14 ............................................................................................................................................-T..--GATG-G-TG-.............. 6430
SYK.KE.x.KE51 ..............................................................................................................................................GC-C-ATGA-A-TT--TAAT-TCATAA- 5922
SYK.KE.x.SYK173 ............................................................................................................................................-T-.---ATGGCAGCT--TA-A-CT-ACAT 6247
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H1B.FR.83.HXB2 GTGGAGATGGGGCACCATGCTCCTTGGG...ATGTTGATGATCTGTAGTGCTACAGAAAAATTGTGGGTCACAGTCTATTATGGGGTACCTGTGTGGAAGGAAGCAACC.........ACCACTCTATTTTGTGCATCAGATGCTAAAGCATATGATACAGAGGTACATA 6423
Vpu _V__E__M__G__H__H__A__P__W__.__D__V__D__D__L__*_
Env __W__R__W__G__T__M__L__L__G__.__M__L__M__I__C__S__A__T__E__K__L__W__V__T__V__Y__Y__G__V__P__V__W__K__E__A__T__.__.__.__T__T__L__F__C__A__S__D__A__K__A__Y__D__T__E__V__H__
H101_AE.TH.90.CM240 -----A------G--TT--A--------...T--G----A--T--------CT----C--C--------T-----T-----------G----------GA--T---GAT.........-----C--------------------C--G---C----G-----A--G--C- 5991
H102_AG.NG.x.IBNG A-----------T--G-ATA-AT--T--...--AA----A--T---...AA-G-T---C-------------G-----C---------------------ACG---GAG.........-----C--------------------------------------A------- 5950
H103_AB.RU.97.KAL153_2 A---------------T--T--------...---C-------------------------T--A-----------T-----------------------A---------.........------------------------------------AG--AG---------- 5636
H104_cpx.CY.94.CY032 ----GA------A--TT--A--------...T--G----A-----------CT--A-C--C--------------T----------------------GA--C---GAG.........-----C-----------------A--------------G-A---A------- 5793
H1A1.UG.85.U455 ------------A--T---A--T-G---...T--A-A--A--T---...AA-G--C--C-------------G-----C--------------------A--T---GTT.........-----C---------------------------------G----A--G---- 5868
H1B.US.90.WEAU160 -----A--------T-------------...--A------------------G-------C--------------------------------------A---------.........--------------------------------------------A------- 6418
H1C.ET.86.ETH2220 -----T------A-T-T-AGG-T--T--...-----A-----T----A--GA-TG-GG--C--------------------------------A-----A--T--T-G-.........C-T-----------------------------------------A------- 5832
H1D.CD.84.84ZR085 -----A--------T-------------ATGT--A------C--A-------G----T--C--------------T-----------------A-----A---------.........-----G------------------------T-----A-A-------C----- 5944
H1F1.BE.93.VI850 -G---A-------CTTT-AT----G---...--A--A--A-------A----G----C--C--------------------------------------A---------.........--T--------C--------------------------A-G-----C----- 5769
H1G.SE.93.SE6165 -----A------G--TT--A--------...T--G----A--T--------CT--A-T--T--------T---------------------------G-A--T---GAT.........--------------------C---------T-----AG-G-T--AAGC---- 5826
H1H.CF.90.056 A---------------T-AA--T-G--T...------C--------------G--C----C--------T-----A-----------------------A--G----AA.........-----------C-----------------G--------G-----AAAG---- 5763
H1J.SE.93.SE7887 -------G-----CT----A--T----A...-----A-----T----AG--A-A----G-C--------------------------------------A--T----AG.........------T-------C-----T---------------AG---T--AAA----- 5742
H1K.CM.96.MP535 -G---AC-------T-T-AT--T-G--A...--A-----A--------CAA-G----C-----------------------------------------A--------A.........C----------C--------------------------G-AG---------- 5622
H1N.CM.95.YBF30 T---TT-CTCTT-TATC-T--AG-AA-CTTG--CAA-G-A--TG-G......T-T---C--CAT-----A-----G--C-----------A--A----GA------GAG.........--A-----T--C-----T--------------CC--AG--------CT--C- 6010
H1O.BE.87.ANT70 A----CC-T-...TA-T-AGC-A-G-CTTTG--AACCCCATGT-TG--C...CTTAG-C-GC-A-AT-CA---------GC------G-----A---G-A--T-----A.........C-AGTA-----C-----T-----------CCT-ACAAGC--T--AAAG---- 6471
H1O.CM.91.MVP5180 A-----C-TA...TA---AGC-A-G-CTTTGC-AA-CCCATGT-TG---TA--GTA--C------AT-C------T----C------------A---G-A--G---G-A.........C-AGTA-----C-----T-----------CCT-ACAAGC--T--ACAG---- 6461
CPZ.CD.90.ANT TATT...-----T......--GGC-TT-CTA--CCA-T-T--AGAG-AG-GG--GA-TG--GAC-AT--A-----A-TC-----A--C-----C----GAA-T--G--A.........C-T--------------CA--A----CTCCATGACAAG---------G--C- 5849
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 C-AC-TGACCATG--A--ATG-A-G-CTTTGC-AA-CCCTTGT-TG-CA......TCTG-TGAA-----A-----G--------A-------------GA----TC-A-.........--AGTA--C--C-----T---------------C--AGC-------CT---- 6001
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 T---CT-ATCT--TG-C-C--GA-A--ATTG--CAA---A--TG-G.........TCTG----------A-----G--C--------------C----GA--T---GAG.........--AGT------C-----T-----------G--CC--AG--------CT--C- 5972
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 C-ACGT-GT---G-T-C--AG-T-GT-CTCAT--A-A--T-GTA-C-C-AAA-AT-----T--A-----G-----G--C-----A--G-----C-----A------GAA.........G-A-----C--------G--------A------C-AA-GG------C---C- 5988
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -GA--T-ATCTTATG--CAT-GG-ATTAGGG--AA-AGGA--AAT--AGTG-GA---T--CA-------G-----T--C-----A--------C----GA--G---GA-.........--A-----G-----------------A------C-GA-CC----A--G--C- 6005
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --CC-TCA-CAT--AGT-AA----GATTGGATG-A-CGCATC----TT--G-GA------T-G---------T--T-----------C--A--A----G---G----AA.........-----C--T--C-----C--C--------GAGT---AG------A-CT---- 5968
CPZ.CM.98.CAM3 C-T--T-GA-AAATA----T-TA-G--TTTG--AA-CCCATGT-TG-C--G--GT--TC-G-------CA-----G--C--------------------A--G---GA-.........--A--A--C--------C-----G--GTC---TCT-A-C-A-----CC---- 5842
CPZ.CM.98.CAM5 T---...ATAATTTG-TACA-G--AAT-GGTT--A-A-CCCCA---TTGA--GGCC-TG-G-G-----CA-----G--C-----A--------A-----A--G---GAA.........--A--A--T--C-----C-----G--CTC----CT-A-C-A---A-CC--C- 6127
CPZ.GA.88.GAB1 CA-CTT--CCATA-TT-CAA--A-AACAATC--T---C-A-C-CCAT--TTG--CTCTG-G--A-----A-----A--------A--------T---C-T--T--TGA-.........C-GGTA--C--------C-----C-----G---C--AG--------CT---- 6487
CPZ.GA.88.GAB2 -CAACCC-ATT---TA--AA-GGC-TT-ATA--CCCATGTT-GAAG-CA-AAT-T--TC---G------A-----A--C--------T--A--C--------G--T--T.........--AC-AT-G--C------G--A----A-C---T-TAA-AGAG--ACCT---- 5828
CPZ.TZ.01.TAN1 ..........--A-TA-CTT-GA-CCTCATA--TACA--CC-AG-G-T--GATTTAGC-CT-AT-ACAC------G-T------A--------T-----A--G--CCAA.........C-A--CT-G--------C--T------G-TATTAC-AG--G---TAA---C- 6043
CPZ.US.85.CPZUS -A-ACTC---CTA-GT...TATTG-CTTCTCTC-AGCT----AATCCCA-GATTGTCT-GC--A----CT-----A-----------------A----GA--T-T-GAG.........--A--CT----C-----C--T-----A--G-----CA-GCAG----CC--C- 6494
H2A.DE.x.BEN -...............T-TG-TG-CATTTTAC-AACA-GTGCT--CTTA-TATATTGT-GCCA--AT--G--T--T-TC-----CA----C-C------AA-T---T-T.........-TTC-CT-----------.....................--TA-AAATAGAG 6851
H2A.GW.x.ALI -...............C-TG-TAC-ATCTTAC-AGCT-GTGCT--CTTA-TATATTGT---CAA-AT--G--T--T-T------C--G--A-CA-----AA-T---T--.........-TTC-C--C---------.....................--CA-AAATAGAG 6841
H2A.SN.x.ST A...............T-TG-TGCCA-CTTGC-AGCT-GTGCT--CTTAATATATTGCGTCCAA-AT--G--T--T-TC-----C--G--C-------GAA-T---T--.........-TTC-C--C---------.....................--TA-AAATAGAG 6293
H2B.CI.x.EHO A...............C-TG-TACACTCCTGC-TA-A-GT----A-G-GTA--TG-GC--GAAC-TT-----T----TC-----TA----C-CA-----AA-T---T-A.........-TTC-C--C--------T.....................--CAGAAACAGAG 6816
H2B.GH.86.D205 -...............CCTA-TGCGCTCCTGC-TA-AGGT---A--G-GTT-GT-TGT---CAA-AT--T--T----TC-----CA----C-CA----G-A-C-----A.........GTTC-C--CA--------.....................--CACAAACAGAG 6818
H2G.CI.x.ABT96 -...............C-TA--GCAACCTTRC-C--A-GT-CT-A-G-GTTCTATTGT-CCAAA-AT-----T--T-T------CA----C-CA----G-A-C--G-G-.........GTAC----C--C------.....................--CA-AAATAGGG 6164
H2U.FR.96.12034 -...............C-TA--GC-CTATTGTGT--A-ATGCA--CGTGATATACTGT-CTCA--AT-----T----T------CA------CA----G-A-C--G--A.........-TTC-C--C---------.....................--CA-CAATAGAG 6305

Env signal peptide end Env gp120 start V1 loop start
MAC.US.x.239 -...............C-TA--GCCATCTTGC-T--A-GTG---A-G-GATCTATTGT-CTC-A-AT----------T------T-----A-CT----G-A-T--G--A.........-TTC-C--C---------.....................--CA--AATAGGG 6751
Env __.__.__.__.__.__L__I__A__I__L__L__L__S__V__Y__G__I__Y__C__T__L__Y__V__T__V__F__Y__G__V__P__A__W__R__N__A__T__.__.__.__I__P__L__F__C__A__.__.__.__.__.__.__.__T__K__N__R__
MAC.US.x.251_1A11 -...............C-TA--GCCATCTTGC-T--A-GTG---A-G-GATCTATTGT-CTC-A-AT----------T------T-----A-CT----G-A-T--G--G.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 6750
MAC.US.x.251_BK28 -...............C-TA--GCCATCTTGC-T--A-GTG---A-G-GATCTATTGT-CTCAA-AT----------T------T-----A-CT----G-A-T--G--A.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 6727
MAC.US.x.EMBL_3 -...............C-TA--GCCATCTTGC-T--A-GTG---A-G-GATCTATTGT-CTCAA-AT----------T------T-----A-CT----G-A-T--G--A.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 5876
SMM.SL.92.SL92B -...............C-TA-AGACATCTTGT-T--A-GTG-G-TAG-GA-CTGGTGTGC-CA--AT--A---A---T------TA-T----CA----G-A-C--T--G.........-T-C-C--C--C-----G.....................--CC--AATAGAG 6178
SMM.US.x.H9 -...............C-TA--GCGCTCTCGC-A-YA-GTGCT-CAG-GAT-TATTGTGTTCAA-AT--A-----A-TC-----T-----A-CA----G-A-T--G--A.........GTTC-C--C--C------.....................--CAGAAATAGGG 6219
SMM.US.x.PGM53 -...............C-TA--GCCATCTTGC-T--A-GTGCT-A-G-GATCTATTGC-CTCAA-AT--------T-T------T-----A-CA------A-T--G--A.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 6670
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -...............C-TA--GCGCTCTTGC-AG-A-GTG-T-TAGAGAT-TGTTGTGTTCAA-AT--A-----A-TC-----T-----A-CA------A-T--G--A.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 6749
STM.US.x.STM -...............C-TA--GC-ATCTTGC-A--A-GTGCT--CTTGA-CTATTGC-CTCA--AT-----G--A-T------T-----A-CA----G-A-T--G--G.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG 6393
SAB.SN.x.SAB1C T........................T--CTA-GTGG-TGTTGGA-CTTA-TGTGGTT-GTCCA--AT--T-----G-T------TA-C--A--A-----AA-TAGTT-A.........GT-CAAGCC------AAG.....................--CCCCAATACG- 6619
TAN.UG.x.TAN1 -.........-TATTAT-AG-AA--TT-GGAT-AAGCT-A--AG-ACTGTTATAT-GG-C-CA--ATA-T-----G-T------TA-C--A--A-----AA-CAGCT-A.........GTGCAAGCT--C---ATG.....................---CCTAATACC- 6420
VER.DE.x.AGM3 -..................A-A--ATTAATAGG-A-AGGAG-AGTGCT-AA----AGGC--CAA-----------A-T------A-----A--A-----AA-CAGCT-A.........GTACAGGCT--C--CATG.....................---CCCACCACC- 5922
VER.KE.x.9063 T..................--TA-A-CTATC--AGGA--A-GT-CCTTATTA-GT----G-CAA-----------G-TC------A-------A------A-CAGCT-A.........GTACAAGCC--C---ATG.....................--TCCTACTACC- 6424
VER.KE.x.AGM155 T...............--AG-AT-A--AATAGG-A-AGGA--AG-G-TAAG----A--C-GCA----A-A-----G-TC-----A-----A--A-----AA-CAGCT-A.........GT-CAAGCT-----CATG.....................---CCTACTAC-- 6422
VER.KE.x.TYO1 A.....................GGAATAATAG--A-AGGA--AG-G-TA-TGTT-AGT--GCAA---A-A-------T------AA----A--A-----AA-CAGCT-G.........GTGCAGGCT--C--CATG.....................--TCCCACCACA- 6421
COL.CM.x.CGU1 C...........................TTGC-AG-AT-AGGTATAGTGTTA...AGT--TAAA-----A-----A---C-A--A-------CA---G-A------GATGTAAATGATCAGCAGT-C--C--CTTT--TTCCT-CCC--AG................... 5781
GRV.ET.x.GRI_677 A...............C-AA-AA-A-CAATAGG-A-A-GT--AG-A-TA-G--AC......C---AT--G-----G-T------AA-C--A--A-----AA-TT----A.........GTTCAGGC------CATG.....................--GCCCAATACC- 6343
MND_2.CM.98.CM16 C............-TA--AT-AGGAATAATTG-AGGAC-AGGG-TAG-A.........--CCAA-----G-----A--------CAC----AAA---C-TA-G---GAG.........--ACAC--G--C------.....................-----AAATG--T 6438
DRL.x.x.FAO TATA......ATT-TAGGCT-ATGCATTTTAGGA--TT-AGGAATA---ATAGG-...---CAT-----A--G--G-TC-----AACC--CAAA----GACC----T--.........--ACA---GA-C-----T.....................--G--TAAT---T 6060
RCM.GA.x.GAB1 A-TAGT-ATA-TATTA--AG-AG-AATAGGG--AA-AC-AG-ACAAG-AT-ACA-A--CCGCAA-ATA-A-------TC-----T--C--A--A----GAA-CAGC--A.........GTGC--A-G-------TG.....................--T--TAATAC-C 6050
RCM.NG.x.NG411 T............-TAGGAA-TA-AATAGGAT----AGGT--AAT--TA-TAGG---G---CAA-AT--G-----A-T------T--C--A--A------A-CAGT--A.........GTTC--A-G--------T.....................--T--TAACGCAC 6106
MND_1.GA.x.MNDGB1 T...............--A--ATG-TTAGCC.-AC-AG-AGGTAT--TA-GA......---CAA-AT--G-------TC-----A-----A--A-----------T-AA.........--ACA-T-GA-------T.....................-----TAATTCA- 5877
MND_2.GA.x.M14 T.........TTA-T--CAGCAA-A-TAATA--AGGT--AGGTATAG-A.........---CAA-----A-----A--------CAC----AAA---C-CCC-----GA.........--GCA---T---------.....................--T--CAACA-CT 6367
MND_2.x.x.5440 T.........CTT-GGTATA-AG-CTTAGGA--AA-AG-A-GTGTA-TA-TAGG-...G--CAA-----G-----G--C-----CAC---CAAA---C-TA-G----GG.........--ACAC--G---------.....................-----CAATA--T 6011
MNE.US.x.MNE027 -...............C-TA--GCCATCTTGT-TC-A-GTGC--A-G-GATCTATTGC-TTCAA-AT----------T------T-----A-CT----G-A-T--G--A.........-TTC-C--C--C----T-.....................--CAG-AATAGGG 6219
LST.CD.88.447 T..................---T-GATCATTT-AAGAG-ACAAG-GGAGAAA---A-G--GCA--AT--A-----G-TC--------G---AAA---G-A------GTA.........GTGC-AT--A-------T.....................T---CTAATA--- 5432
LST.CD.88.485 T..................T--T-GCTCTTTT-AGGAGCACAAG-GGAG--A...A-G--GCA--AT--A-----A-T---------G---AA----G-A--T--TGTA.........GTGC-AT--A-------T.....................T---CTAATA--- 5429
LST.CD.88.524 -...............C-AT-G--GCTCTGCT--GGAC-A-CAGCAG-A-AA-AG--G---CAA-AT--A-----A-TC-----A-----AAAA---G-A--T--TGTA.........GTAC--T--A-C-----T.....................T---CTAATA--- 5432
LST.KE.x.lho7 ......................A--CT-CTTT--C-TC-TGG-ATA-TA...TGG-G----CAA-AT--A-----A-T---------G--AAAT---G-T--TAATGTTTCA......GTGC-CT-GA-------T.....................T---CCAATAC-- 6510
GSN.CM.99.CN166 -AT-CT-GCA-TG-G-T-A--GGC-TTAATGGCT---C-A---CCGG--TTG-AGTGTG--AAT---ACG-----G--C-----------G--A----G---C-----T.........C-AC-AT-G-----C--C------C-AG-TAT-GC-AG--AT--ACC-GGA- 6312
GSN.CM.99.CN71 -AT-CT-GTA-TG-G-C-AACG---AT-GCTT--C-A--CCCGG--TCGAGGT-TA--GGGAAC---ACG-----G-TC-----------G--A----GA--T----AA.........C-AC-AT-G--C-----C--------AG-CAT-AC-AG--AT--ACC-GGA- 6297
MON.CM.99.L1 ..........CT--TGGCTT-GTCAACCCTGTGT--A-----GAC-TTG-TG-AT-GGTCTAAC---AC---C-----C--C--T--T--A--A-----ACCG-----T.........C-TC----C--------C--T---C-A--TTACGGGTC--A-----C-GGG- 6338
MON.NG.x.NG1 T-T--C-ATCCT-TGTT--A-GA-G---ACCC--ACC-GTGGG-C-RA-T-AGG-A-C----CA-----------A-TC-----A--G--G--C-AT--ACCT--G--G.........C-TC-AT-G--C-----T-----CC--G-YTATGGCTCA-A-----C-GGG- 4951
MUS_1.CM.01.1085 AGC-...A-CAC---GC-TT-G--AACCCTGC-T----GC-GTA---TAAT-TGG-G--G-CAA-------------T------------G--------A--T--T---.........C-AC-A--C--C--------------C--CAT-GCAA---G---ACC-GGG- 6267
MUS_1.CM.01.CM1239 -G---TGG-CAC---GC-TT-G--AACCCTGC-T----GC-GTA---TAATATGG-GC--TCA------------G-TC-----------G--A-----A--T-----T.........C-AC-A--C--C-----------------CAT-GCAA-C-GG--ACC-GGG- 6254
MUS_2.CM.01.CM1246 CACCGCGCTTTCGCTA-CC--AGC-TT-AGCC-TAGTC-A--A-TG--AAAACAT-CC--GCAA--------G--G-T----A-------G--A-CA---A-T--C--A.........C-AC----C--C---------A-------TAT-GCAA-C-G----CC-GGG- 6386
MUS_2.CM.01.CM2500 -ACC...A-C-C--TGG-TT--T-AACCCTGC-T----GCTGTA--CTGATATGG-G----CA------------G-T------A--C--G--C--------T-----A.........C-AC-AT----C-----C-----------CAT-GCGA-C-GG---CC-GGG- 6330
DEN.CD.x.CD1 T......AA--T-CT-C-C--TA-CCT-TGG-CAA-TGGA--AATAT--A-A--------GCA--AC--------A-TC-----CA------CA----G-A-CAGTG-A.........G-TC-G--G--C--CA--.....................G-GAT--ACAGAG 6417
DEB.CM.99.CM40 T......................................................................................................................................................................... 6183
DEB.CM.99.CM5 T......................................................................................................................................................................... 6152
TAL.CM.00.266 ......................T--T-CTTAGCT-ACT-AGGAA-GTT-ATA-T--GG--CCA--AT-----CA----------A-----A--------AA-T-----A.........C--C-AT-G--------C.....................--CAT--C-AGGG 6175
TAL.CM.01.8023 C-TAGCTATTT-TGTA--ATGGG-A-CAAAT--AGGA-AA-GTCT--CCT-CG-----C-GCA--TCC-------G--C--C--A--G--A--A-----AA-T-----G.........C-TC-AT-G--C--C--C.....................--TAT--C-AGGG 5695
SUN.GA.98.L14 .............C-TGAAA-AT-GATAGGTT-C-CTT--C-G-TAG--AG--T--C--T-CA--AT--A-----A-TC------ACT---AA----G-ACC----GTA.........GTGC-AT--A-A-----T.....................T---CTAATA--- 6557
SYK.KE.x.KE51 T............GTAG--T-AGG-ATAGTAT-AAGTT-AGG-ATAGTA----GGTT-G--CAA-AT--------A-T------A--T--CAAT---G-A--T--TCAA.........GTAC--A-G---------.....................--CCCCCATACGG 6050
SYK.KE.x.SYK173 A...............G-TTGT---TTTAGCT-AA-A-GTT-AG-ATT-ATGGA-A--C--CAA-AT--A-----A-T-------A----ACAT---G-A--T---TAT.........G-AC----C------A-C.....................--CTCCCATA-AG 6372
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H1B.FR.83.HXB2 ATGTTTGGGCCACACATGCCTGTGTACCC...ACAGACCCCAACCCACAAGAA.........GTAGTATTGGTAAATGTGACAGAAAATTTTAACATGTGG......AAAAATGACATGGTAGAACAGATGCATGAGGATATAATCAGTTTATGGGATCAAAGCCTAAAG 6575
Env N__V__W__A__T__H__A__C__V__P__.__T__D__P__N__P__Q__E__.__.__.__V__V__L__V__N__V__T__E__N__F__N__M__W__.__.__K__N__D__M__V__E__Q__M__H__E__D__I__I__S__L__W__D__Q__S__L__K_
H101_AE.TH.90.CM240 ----C------------------------...---------------------.........A--CACC---A------A---------------------......------A----------G--------G------G----------------------T------ 6143
H102_AG.NG.x.IBNG ----C-----T------------------...--------T------------.........A--CAT----A------A--------G------------......------A----------------------A--------T---C-------C------------ 6102
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------T--------------...--G-------G----------.........A--CC----AA-------------------------G--......------A-------------------------------------------------------- 5788
H104_cpx.CY.94.CY032 --A-C-----T------------------...---------------------.........----CTC--A-------A-----G--C------------......------------------------------------------------A--G--G-------A 5945
H1A1.UG.85.U455 ----C-----T------------------...---------------------.........A---AT-----C------------G-A------------......------A----------T-----------A------------C-------C------------ 6020
H1B.US.90.WEAU160 -----------------------------...---------------------.........----------A----------------------------......------A----------------------A--------T-----------------------A 6570
H1C.ET.86.ETH2220 ----C----GT---TT---------C---...----------G----------.........T-G-GT----A----------------------------......--------------G--G---------C--------------------------G-------- 5984
H1D.CD.84.84ZR085 --A-C-----T------------------...---------------------.........A---A-C--AA------C---------------------......-----CA-------G--C--------------------T-----------------T-----A 6096
H1F1.BE.93.VI850 -C---------------------------...---------------------.........---T-TC--AA------A------------G-T------......------A-------------A------ACA--------------------------------- 5921
H1G.SE.93.SE6165 ----C-----T------------------...---------------------.........A--A-TA---A------A------T--------------......------A-------G-----A------------------------------G----------- 5978
H1H.CF.90.056 ----C-----T--------A---------...--------------------G.........A-G--CA---AG-----A-----G-GC-----T------......G-----A-------G--G---------ACA--C------------------------T-G--A 5915
H1J.SE.93.SE7887 ----C-----T--------T---------...-----T--A-G---------G.........A-GAATC--CC------A--------C------------......-----------------C--------G--A------------G--------G-----T----- 5894
H1K.CM.96.MP535 ----C-----T--C---------------...--G------------------.........----AGA---A------A--------C------------......------A----------G---------ACA---------------------G----------A 5774
H1N.CM.95.YBF30 -CA-C-----------A--A-----T--T...--T--T-----T---------.........--GC----ACCC-----A--T-----A-----T------......G-----A-A----C---C--A-----A--------T------C-G-----A--G---T----- 6162
H1O.BE.87.ANT70 --A-------AT----A--------T--T...----------CT---T-T---.........TATCC----CAC-----------TG-C-----T--A---......------T-------------A-----G--A--C--T--T-----------C--G--T--T--A 6623
H1O.CM.91.MVP5180 --A-------AT----A-----C--T--T...-----T-----T-----T---.........T-TCC-C-A-GC-----------T--C---G-T--A---......------T-------G--C--A--------A--C--C--T-----G-----A--G--TT----- 6613
CPZ.CD.90.ANT ----A-----A--TACCAGT-----G--A...-T---T--AG-T--TATT............-----TAG-C-C---...--CTC-GTC-GGTTT-ATGCTTAT...------T-T---------AGT---ACA--A-----GN-ACAA----TCC-A-------AT--- 5998
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -CA-A-----------C--A--------T...--------T--T--T------.........-----TC-TCAT-----A-----GG-C-----T------AAT......---C-G-----------------A--A--C--C-GT---C-C-----C--G--T--T--A 6153
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --A----------G--A--A--C--C---...--T------------------.........---C--A-ACC-------------CG----G-T------AAA......--CA-T--------T--A-----A--A--C--T--T--C--G-----A--G--TT----A 6124
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --A-A------T-T--A--T---------...-----T--TG-T--TA---C-.........A---A-C-AAGC-----A--------------T------ACA......----CA------A-T--------AC-----G----T--C--------------------A 6140
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----A-----TT-T--A--T------T--...---A----T------G-G--G.........A---A-C-AAC------A--T---T-C--C--TGCA---GAA......--CA-T--------G--A---------------G---A-C-T-----C--G--TG----A 6157
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -CA-C--------C--A--T--------T...--T--T----CT--T-----G.........---C-C--ACCT-----C--T---G-G------------GAA......---T----------T--A-----G--A--C-----A---C-C-----A-----T--T--A 6120
CPZ.CM.98.CAM3 --A--------T----A--------T--T...--------T------------.........--GCAGA-CCC------A--T-----C-----T------......--C---AC-----C------A---A--ACT--C--T--T---C-G-----------TT-G--A 5994
CPZ.CM.98.CAM5 --A--------T----A--------C--T...GT---T--T-----C-----G.........--GTATA--CC------AT-T----GC------------......------A-T----C------A-----G--A-----T-GT---C-G-----------T-----A 6279
CPZ.GA.88.GAB1 --A-------------G--A--------T...-----T----GT--T--G---.........---T-TC-TCC------A-T----TCA------------......------A-T-----G--C--A--------A--C--T------C-C--------G--T--C--- 6639
CPZ.GA.88.GAB2 --A-------------A--------G--T...---------TCT---G----G.........--CA-CC-AA-T------------G-A-----TG-A---......G-C----CT--------G--A-----G--------T-CT--CC-------C--G-----T-GA 5980
CPZ.TZ.01.TAN1 -CA-A-----A------AA------G--T...TT---T-----T--TT-T---.........---ACCC-A-CC------T--AT--GG-----T---GAA......G-----T-------GC--G-----A-A--A------T-ATCAC-T-TTC-A--G--TT-T--- 6195
CPZ.US.85.CPZUS -CA-------------G--A-----C--T...--T--------T---------.........---CAT---CC---------T-----G---G--------......G-----A-T----C------A-----G--A-----T--T--CC-------C--G---T----A 6646
H2A.DE.x.BEN -CAC-----GG--CATACAG--CT-G--A...GACA-TGATG-TTAT--G---............A--A-TT-------------GGC----G-TGCA---AAT......---ACAG--AC------AGCAGTA--A---G-CTGGCA-C---TT--GAC-TCAA----A 7000
H2A.GW.x.ALI --AC-----GA--CATACAG--CT----A...GACA-TGATG-TTAT--G---............A--GCTT-G-----------GGC---CG-TGCA---GAT......---ACAG-AAC------AGCAGTA--A---G-CTGG--AC---TT--GAC-TCAA----A 6990
H2A.SN.x.ST --AC-----GA--CATACAG--CT-G--A...GACA-TGATG--TAT--G---............A--GCTT-------------GGCC--CG--GCA---AAT......---ACAG-AAC------AGCAGTA--A---G-CTGG---C---TT--GAC-TCAA----A 6442
H2B.CI.x.EHO --ACC----GA--TGTACAA--CC-C--A...GATA-TGATG--TATACC---............A-CCAAT-----A-A-----GGC----G-TGCA---GAT......---ACAG--AC---T---GCAACAA-----G-GTGG---C-C-TT--GACCTCAA----A 6965
H2B.GH.86.D205 -CACC----GA--TGTACAG---C-C--A...GACA-TGGTG--TACACT--G............A-CAG-C----CA-A-----GGC----G-TGCA---GAT......---ACAG--AC-C-----GCAGTA--T---G-GTGG--AC-C-TT--AACCTC-A----A 6967
H2G.CI.x.ABT96 -CACA----G---TACACAG--CC-T--T...GATA-TGATG-TTACAGT---............C--GCAT-G-----A------GC----G-TGCC---GAT......--CACAG-AAC-------GCAGTA--A---G-TTGG-A-C-G-TT--GAC-TCTAC---A 6313
H2U.FR.96.12034 --ACA----GA--CACACAG--CC-T--T...GATA-TGGTG-TTATTC---G............T--GCAT-------C-----GGCC---G-TGCC---AAT......--CACAG-AAC---G--AGCAGTG--A---G-CTGG---C-T-TT--GAC-TCTA----A 6454

V1 loop end
MAC.US.x.239 --AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGGTG-TTATTC----............--GGCCC-T-----T-------GC---G-TGCC---AAT......---ACAG-CAC-------GCAATA------G--TGGCAAC-C-TT--GACCTCAA----- 6900
Env D__T__W__G__T__T__Q__C__L__P__.__D__N__G__D__Y__S__E__.__.__.__.__V__A__L__N__V__T__E__S__F__D__A__W__N__.__.__N__T__V__T__E__Q__A__I__E__D__V__W__Q__L__F__E__T__S__I__K_
MAC.US.x.251_1A11 --AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGGTG-TTATTC----............T-GGCCC-T-----T-------GC---G-TGCT---GAG......---ACAG-CAC-------GCAATA--A---G--TGGCAAC-C-TT--GACCTCAA----- 6899
MAC.US.x.251_BK28 --AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGGTG-TTATTC----............T-GGCCC-T-----T-------GC---G-TGCT---GAG......---ACAG-CAC-------GCAATA-----CG--TGGCAAC-C-TT--GACCTCAA----- 6876
MAC.US.x.EMBL_3 --AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGGTG-TTATTC----............T-GGCCC-T-----T-------GC---G-TGCT---GAG......---ACAG-CAC-------GCAATA-----CG--TGGCAAC-C-TT--GACCTCAA----- 6025
SMM.SL.92.SL92B -CACA----GG--CGT-CAG--CT-G--A...GATA-TGGAG--TATTC----............T-GGCCC-T-----T-----GGCC--CG-TGCT---GAT......---ACAG-AACT-----AGCAATA--A---G-TTGG-A-C-C-TT--AAC-TCTA-T--A 6327
SMM.US.x.H9 --AC-----GA--CACACAA--CT-G--A...GATA-TGGTG-TTACTC----............T-GGCAA-T-----C-----GGC----G-TGCT---GAT......---ACAG-CAC------AGCAATA------G--TGG-ACC-C-TT--AAC-TC-A-T--- 6368
SMM.US.x.PGM53 -CAC-----GA---AC-CAA--CT-G--A...GATA-TGATG-TTATTC----............T-GGCCA-------T-------GA---G-TGCC---AAC......---ACAG-CAC-------GCAATA------G--TGG-A-C-C-TT--GACCTCTA----A 6819
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -CAC-----GA---ACACAA--CT-G--T...GATA-TGATG-TTACTC----............T-GGCA--C---A-C-----GGC----G-TGCT---AAT......---ACAG-CAC------AGCAATA------G-GTGG-ACC-C-TT--AAC-TC-A-T--- 6898
STM.US.x.STM --AC-----GA---AC-CAA---C----A...GACA-TGGTG-TTACTC----............T-GGCAA-------C-----GGC----G-TGCC---GAC......---ACAG-CAC------AGCAATA------G-CTGG-ACC-T-TT--AAC-TC-A-T--A 6542
SAB.SN.x.SAB1C -CC-A------T-TAC-AAT--CA-C---...GAT--TGAACCAGA-GG-AC-ATAGCAGAA---CCCA-ACCT---A-C--------A---G-TGCT---AAAAATCGG--CCCTC-A----GC--AGCAG-GAGTA-C---CA-CT---G-TT--AAGT-CTT----- 6786
TAN.UG.x.TAN1 -CC-------A---AC-AAT---A----A...GAT--T-ATG-TTATACT---.........---CAG--A...-----CT-T--G--A---G-AGCA---AAGGAC-GG---CCAT-A--G-C----GC-G-GAGTA-C---CATTTGC-C-TT--AAGC-CT--G--- 6575
VER.DE.x.AGM3 GAC-A-----A--TAC-AA--CGA----A...GAT--T-ATG--TACAC---G............---CCAT----CA-C--T---CCA---G-AGCA---GCTGAC-G---CCC-T-A----C---AGCAGGAAGTA-----CA-CTGC---TT--G--G-CT--G--- 6077
VER.KE.x.9063 GGC-A-----T---AC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG-TTATAC---G.........--GCC---A...--CA-T--T--GCCC---G-AGCC---GCAGAT-GG---CCAT-A--G-C----GCAGGAAGTA----TCATTTG--G-TT--A----CAT-G--A 6579
VER.KE.x.AGM155 GGT-G-----A--TAC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG--TATAC----.........---CC-C--...---A-A-----GCCA---G-AGCA---GCAGAC-G----CC-T-A----C---AGCAGGAAGTA-C--TCA-CTGC-G-TT--A--G-CAT----- 6577
VER.KE.x.TYO1 GCT-A-----T--TAC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG--TATAC----.........---CCTC-A...---A-C--T---CCA---G-GGCA---GGTGAT-G---CCCAT-AA---C---AGCAGCCAGTA-C--CCATTTAC-C-TT--G----CTA-G--A 6576
COL.CM.x.CGU1 ..A--CAACAGGTGTTG-GG---T----ACCTC-GCCTGGA--G---GT----.........CA-AACA--CC------A------GC----G-TC-T-TT......--G---AG-T-CAGT-GGG--G-ATGGATAATA-C-CAG-C-ACC-TA--A-----G----GA 5934
GRV.ET.x.GRI_677 --A-G-----A--CACCAA---CA----A...GAT--T-ATG-TAATAC---G.........--GCCTC-A...--CA-T------GC---CG-GGCT---GAT......---CCGC-----A----AGCAG-GAGTA-----CATCTAC-C-TT--A----CGA-G-G- 6492
MND_2.CM.98.CM16 CCT-A----TA---AC-AGT-----T---AGCTTGTTG-A-T-TGA-G-GC--.........CC-A-TCC-AAC-TAACATGGA-TTT...C-CAGGTCCCATGGAAG-------GG-A---ATG--AGCATGG-GA-C---CTC-TCCA-GATA--CGC-GTAT----A 6596
DRL.x.x.FAO CAT-C----TG--TACAAGT--CA----A...-GTTTATTGC-TTATG-----.........AC--A-A-TAAC---A-AGAG----------CTG-CCCTATGACAG-------GG--A--A-----GCATGG-GT-CGC-GTCATCCA-GATA---GC-GTG--T--A 6218
RCM.GA.x.GAB1 -ATCA----GA--T-TAAAT---A----A...GAG-GAGGA-TAT-T-C---G............--T-CAA--------T-----CGA---G-TGCT---AAT......---AG-T-ATAT-----AGCAA-A--TA--G-GTGG-A-C-T-AT---TCC-CT-----A 6199
RCM.NG.x.NG411 -ATCA----GA--GTTAAAT---A----A...GA--GAGG--TAT---C----............---CCA---------T----G--A---G-TGCT---GAA......---AG-T--TAT-----AGCAA-GTCTA--G-GTGGCA-C-T-AT---TCC-CTT-G--A 6255
MND_1.GA.x.MNDGB1 G-C-C----TA--CAC-AAT--CA----T......TCATTGCCAGATT-T--TGAG......----A-A-TCCTG--A-A-AG----------CAGGACTTATAAGGG-----C-G--A--TT-T--AGCATGGC-T-C---GGGA---A-G-TA---ACC-TA--T--- 6035
MND_2.GA.x.M14 CCC------TA--CACAAGT--------A...-GCTTATTGC-TTATG-G--G.........CA-C-CA-CCCC---A-A-------------CAG-CCCTATACAAG-G-----AG-----AGG--AGCATGG-GA-C---TTC-TC-A-GATA---GC-GTT-----A 6525
MND_2.x.x.5440 CAT-C----TG--CACAAG------C---...-GTCTGTTGC--TATG-----.........CAGCATA-CCCC---A-A-----G-------CAGGCCCTATAGAAG-G-----A--A--GAC---AGCTTGG-GA-CA--TTCTTCCA-GATA---GC-GTAT----A 6169
MNE.US.x.MNE027 --AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGATG-TTATTC----............T-GGCCC-T---A-T-------GC---G-TGCT---GAG......---ACAG-CAC-------GCAATA------G--TGGCA-C-C-TT--GACCTCAA----- 6368
LST.CD.88.447 G-T-A----T----ACAT-A--CA----A...GACTTG-AGTCTTATGC-C-G.........A-TCCTA-TCAC--CA-A-GTTT------C-CT-AAGA-ATAAAAG-T---C-A--TA--C-G--AGCATGGAGT-C---G-C----A-GGT----ACT-T-A-G--- 5590
LST.CD.88.485 GCT-A----T----ACAT-A--CC----A...GATTTA-AGTCTTATGC-C-G.........A-TCCTA-TCAC--CA-A-GTTT------C-CTCAAGA-ATAAAAG-T---C-A--CA--C-G--AGCATGGAGT-C---G-C----A-GGT----ACT-T-A-G--- 5587
LST.CD.88.524 GCT-G----T---TACAT-T---C-C--A...GATCTG-AATCTTATGCTC-G.........A-CCCTA-TCAT---A-T--TCT--------CTCAAGAAATTAAGG-C---C-A--AA--C-G---GCATGG-GA-C---G-CG--CA-GGT----GCT-TTA-G--- 5590
LST.KE.x.lho7 GCC-C----T---GACAT-T--CT-G--A...GATTTG-AATCTTATGC---G.........---CCTA-CTAT---A-TT-------C----CA--ACCAGTAAAAG-C---C-GG-TA--C-G--AGCCTGGTCT-C---G-ATGC-A-GGTA--CAGT-TTA-G--A 6668
GSN.CM.99.CN166 -CA-----ATTT-TACA--A---T-G---...T-G------TCA--GGC---G............--GCC-T----CA-A-----G--A--C-----C-AT......------T----------TG--G---GA--T--C--GG-ATCAC---TTA----GGC---G--A 6461
GSN.CM.99.CN71 -CA-----AT-T-TACG--A--CT-G---...T--------TCA--GTCT--G............--GCCAC----CA-A-----GG-A-----T--C-AT......------T-T--------TG--G--AGA--T--C--GG-ATC-C---TTA----GGC-----GA 6446
MON.CM.99.L1 -CAA----CTGG-GTC-T----CC-C--G...--------T-C---G---TCT............C---ATT-G--CA-C--T--GG-G--C--TGCT-ATCAA......--CT-------G---G-A---GTA--------G-AGTC-C-G-TCTCG--GGCTT----- 6487
MON.NG.x.NG1 --AA----CTAG--TC-T----CC-C--T...T----T--TGTT----GC-CT............C-CCCTC-C---A-A-------GC-----TGCA-ATAAC......--CT-------G---G-----GTG--A--C----AATCAC-C-TCTCA--GGC-T----- 5100
MUS_1.CM.01.1085 ----A---ATA--CACA--A--CC-C---...--G--T--TGCA--C--G---............--GCA-T-G---A-CT-T-GGG-AAAGTTTGACATCTATAAG...---T-T--------C------AC---T---G-G-GGTC-A-C-TTA----GGC-T----A 6419
MUS_1.CM.01.CM1239 ----G---AT---CACA--A---C-T---...-----T---GCA--C--G---............---CAAT-----A-CT-T-GGG-A-A-TTT-ATGTCTATAAA...---T-------GACC------GT---T---G---GGTCCA---TCA-C--GGC------A 6406
MUS_2.CM.01.CM1246 -C--G-T-ATA--GACA--A--CC-----...--G------GCG-----G--G............---CAAC----CA-CT--A-TG-GCACTTT-ATATATATAAG...--CT-T--------T------AC---T---G-G-AGTCCA-C-TTAC---GGC---T--- 6538
MUS_2.CM.01.CM2500 ----G---ATA---ACA--A--CT-----...--------AGC---T-----G............---CAAT----CA-C----GGG-A-A-TTTGATATCTATAAA...--CT-T-----G--T--A---AC---T---G-GCGATCCA---TCA----GGCT--T--A 6482
DEN.CD.x.CD1 GA--A-----AG--GCAT-A-----T--T...GA-------T-T-A-AGG--GGTCTGGATG-A-AATGCCAC-G--TACTTT--C-TC-A-C---ATCCA...ATAGT-G-CC-GG-A--GC-GA-T---A-A--T............C-G-ATA-A--G-C-T-C--A 6569
DEB.CM.99.CM40 ...................................................................................A-TGC----G-T-ACCCC...............--A-AG--G---C-ATGGC-------G-CT-----G-ACA-A--GTCAT-C--A 6255
DEB.CM.99.CM5 ...................................................................................--CTC----TCA-ATGTT...............----A-C----AT-ATGG--C--C--G-CT--C----ACAGA---TCTT-T--A 6224
TAL.CM.00.266 -CCAA---T-A---TCCCAA--C--C--A...T----T--TC-GAAT-TC--G............---CCA--G---C-C--T--GT-C--CG-TG---AT......------T-------G--C--C--AGCA--A--C--GGAT--CC-C-TTTTGAC-GC-AC--GA 6324
TAL.CM.01.8023 -CCAG---T-T---TCCCAA--------A...T-------TC-GAAT-T---G............--GCCA--C---T----T--GT-C---G-TG---AT......-----CT-------G--C--C--AGCA--T-----GGA-GCA--G-TCTTAAC-GCAACC--- 5844
SUN.GA.98.L14 GCT-G----TG--TAC-T-A--CT-G--A...GATTTA-AA-CTTATGC----.........--GCCCA-AAC-GGGT-AGA---G-------CAGA-G-AATAAGC--T---C-A--A--GC-G--AGCATGGC-A-C---G-C-TC-A-GGTA---GCC-TTA-G--- 6715
SYK.KE.x.KE51 GA-G------A---A-GAA---------A...T-TTCTGAAC-GAT-G---TC............AG-G-TAAT-T-AGTGGG---T----C-CTGC----AATTCTTCCC---G---AAG-C-----C-TTTGC----C--GTCTGA-C-T-TCCTG--GGCTGAT-G- 6205
SYK.KE.x.SYK173 GA-GA-----T--TA-GAAT-----G--G...T---CAGATC-AAT-G---T-............AGGG-CAAC-T-ACAGG----T-C---CCAGCA---AATAGC-GTC-CATG--AAGGC-G--A--ATTA-----C--GTCAGC-----TCTTG---GC-AAT-GA 6527
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V1 loop start
H1B.FR.83.HXB2 CCATGTGTAAAATTAACCCCACTCTGTGTTAGTTTAAAGTGCACTGATTTGAAGAATGATACTAATACCAATAGTAGTAGCGGGAGA................................................................................... 6662
Env _P__C__V__K__L__T__P__L__C__V__S__L__K__C__T__D__L__K__N__D__T__N__T__N__S__S__S__G__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.
H101_AE.TH.90.CM240 -----------G-----T--T-----C----C------T--T--CA--GCT--TTTGACC-A-GGC-GT-GC-AA-CC-AT-TCTCTAAC................................................................................ 6233
H102_AG.NG.x.IBNG -----------G--------T-----C----C----G-T--TCA-A----C--C--CAGCTAC-GC-A--G---C-ACCTAACT--T................................................................................... 6189
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----------G-------------------C------T-----------------G--GGT--C--GT-CC.................................................................................................. 5860
H104_cpx.CY.94.CY032 -------C---GC-----T-T----------C---T-CA--T-T-A--GCA-CT-C-AC--A--G-------G-C-C-............................................................................................ 6023
H1A1.UG.85.U455 -----------G--------T-----C----CG---G-T---CA-A-CA-C-CC-T-A-C-AC-CC-AT--C-AC-CC-AT......................................................................................... 6101
H1B.US.90.WEAU160 -------------------------------C------T------A--G----TGTGAC--A-TTG-AG---GAG-C--ATACC-ATAGTAGTAGTGGAGGG.................................................................... 6672
H1C.ET.86.ETH2220 -----------G--G----------------C------C--T-A--C-A-C--A--CA-------GGTT-CA-A--A---T......................................................................................... 6065
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------G------C-C------T---------GCATC--GAA-C-GC-C-GAT----AC--C-CA......................................................................................... 6177
H1F1.BE.93.VI850 -----------G-----------------G-C------C--T---A--GCC-CC---A-C-G-C-GGAA--GCCAG-GGCA......................................................................................... 6002
H1G.SE.93.SE6165 -----------GC-------T----------CC-----C--T------G-A-CC--CA-AGGC--C-AA-GA-A--A----ACTGATAATAGCACTGAAACCAACAAT.............................................................. 6086
H1H.CF.90.056 -------------------------------C-C----C--T---A--G-C-GA--CA----CTC--A--GC-C---C--T......................................................................................... 5996
H1J.SE.93.SE7887 -----------GA-------T--A-----C-C------T--T-G-A-CA-C-CT-G-A-C-G------A-C-----AC--TA-T...................................................................................... 5978
H1K.CM.96.MP535 --T------G-G--------T--------C-C------T--T-------AC--AGGAACC-A--GC-------A-GCA-CTA-C-CT................................................................................... 5861
H1N.CM.95.YBF30 --C-----T------------T-A-----A-C-A-GCTT--T-AC---AGCT-TGGG--GGAA-GG-A-----CA-A-............................................................................................ 6240
H1O.BE.87.ANT70 --T-----TC--A-G--TTTC--G-----ACAAA-GG----T--AA-CA-AGCTGGAACA--A---GAA..................................................................................................... 6692
H1O.CM.91.MVP5180 --T----AG---A-G--TTTCT-A-----ACAAA-G--C--TGTA---C--C-A-CAA---AA-CAGG-..................................................................................................... 6682
CPZ.CD.90.ANT ------------C----A--TA-G---A-A-AAA-G--T--T--A-GA-AC--TGGAACAC---CA--ACCA----CA-CAACA--TACA................................................................................ 6088
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----------GC----T--TT-A-----A-CAA-G--A--T-G-A-CG-T-CT-GAC-A-A--GC--T-GC-ACTC--A-....................................................................................AATAA 6239
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --C-----T--G---------T-A-----A-CCC--TCA--T-GCTCA-G--G--G--TG-AC----GT..................................................................................................... 6193
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------A----GC-------T--T-------C----C-T----G-ATCCCT--ATT-----ACTC--G-..................................................................................................... 6209
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----------------TT--TT-G-------C------C--TT-ACTG--T--ATGCAT--AAG-A-ATGGC-AC-CC-C-AACT-C........................................................................ACTGTTCAAAT 6255
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----------------A--CT-A-----G-CCC-T-CT--T-A-A--CCC-CT---AC-T-CTGC--T..................................................................................................... 6189
CPZ.CM.98.CAM3 --------T--GC-G--G---A-A-----C-CCA-GG-A--T-GAA-GG-T-CTTTCA---GC-C-T-T-----G-A--AAACTTCTACTATGACTACT....................................................................... 6093
CPZ.CM.98.CAM5 --------T---C-G--A---A-A-----C-CCA-GC-A--T--GACCC-T-----CAT--GC-C---T----C--AC--T......................................................................................... 6360
CPZ.GA.88.GAB1 --T--------G--G-----TT-A-----A-CC--GC------G-A-GGCT--CTT-AGCCAGGCA-AA--CCTA-CA............................................................................................ 6717
CPZ.GA.88.GAB2 --T-----------G-A---TT-A-----GCAA----C---T---TC-A-A--TGC-AC-GGA--CGAA-C--A-GC--CT--A...................................................................................... 6064
CPZ.TZ.01.TAN1 --T--------------A---T-T--CA-A-AGA-G-CA--T...ACAA---CT---ACC--A----AA-CC.......................................................................................CTGAATTCGGC 6275
CPZ.US.85.CPZUS --T---A----G---------T-G-------C-A-G-CT--TCT-A-CCCCG-T-G-A--.............................................................................................................. 6706
H2A.DE.x.BEN --------C--GC----A--T--A-----GGCAA-G--T--T-GCAGGG-TC-AGGGA----C-CG---CCG-A-CCC--GACCTCGAGTTCCACAACCTCGAGACCACCCACATCC.................................GCAGCCTCCATAATAAATGA 7137
H2A.GW.x.ALI --------C--G-----A--TT-A---A-AGCAA-G-----T-GCA-CA-A-GC-CA--G-GC-CA----CATCCCCG---CCAG-GAGCACACTC......................................................AAACCCCTGATAAATGAGAG 7106
H2A.SN.x.ST -----C--C---C----A--CT-A-----AGCAA-GCGT--T-ACAGCACA-CTGCAA-A-AC-CA---TCC-CACCA-CAACC-CCACAACAGCA.........................................................AACACAACAATAGGAGA 6555
H2B.CI.x.EHO --------T--------------G-----G-CAA-G-----T-A-A-GAC-TG--GCTCAG---GC-AAG-G-CC-C--CGTCCTCCGCGTCCCTCAGATCTTCTACTCAG.............................................ACCCTACTCAACGA 7090
H2B.GH.86.D205 --------C---C----------G-----GGCAA-G--C--T-G-A-AACCG-A-CAA-CC-AGGG-ATGCC-------CTACC-CCACTAAGCCTACTACCACCTCT.......................................CGTGGGCTGAAAACGATTAACGA 7098
H2G.CI.x.ABT96 --T-----T--------A--T--G--CA--GCCA-G-GA----A-A-AACTG---CAA-C-AATGGGGTCTA-CAG-G-C-ACC-CTGTAACCCCTGCAACAGTTCCCACAACTAAAATGGTGACAGCT...........................GAACTAGTGAATAG 6456
H2U.FR.96.12034 -----------G--G--A--C--T---A-AGCAA-G-GA--T-G-A-AACTG-A-CAA---GATGGGGATTA-CAG-A-CA-CAGC-ACAACAACTAGCCCAGCAATGCAAGAATCAAGT....................................AAAGTAATAAATGA 6588

V2 loop start
MAC.US.x.239 --T------------T-----T-A--CA---C-A-G-GA----A-A-AAGTG---CA----GATGGGGATTG-CA-AATCAATA-C-ACAACAGCATCAACAACATCAACGACAGCA...........................TCAGCAAAAGTAGACATGGTCAATGA 7043
Env _P__C__V__K__L__S__P__L__C__I__T__M__R__C__N__K__S__E__T__D__R__W__G__L__T__K__S__I__T__T__T__A__S__T__T__S__T__T__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__S__A__K__V__D__M__V__N__E
MAC.US.x.251_1A11 --T------------------T-A--CA---C-A-G-GA----A-A-AAGTG---CA----GATGGGGATTG-CA-AATCATCA-C-ACA...ACCACAGCAGCACCAAAGGCAATG...........................TCAGAAAAAATAAACATGATCAATGA 7039
MAC.US.x.251_BK28 --T------------T-----T-A--CA---C-A-G-GA----A-A-AAGTG---CA----GATGGGGATTG-CA-AATCATCA-C-ACAATAACAACAGCAGCACCAACATCAGCACCAGTA.....................TCAGAAAAAATAGACATGGTCAATGA 7025
MAC.US.x.EMBL_3 --T------------T-----T-A--CA---C-A-G-GA----A-A-AAGTG---CA----GATGGGGATTG-CA-AATCATCA-C-ACAATAACAACAGCAGCACCAACATCAGCA.....................CCAGTATCAGAAAAAATAGACATGGTCAATGA 6174
SMM.SL.92.SL92B --T--------G-----T---T-A---A--GC-A-G--A--T-A-A-AAATG---CA--C-GATGGGGGTTG-CA--AGCA-CT-CTACTACTAGCTCACCAACTACTACTAGCCCCTTAACTGCTGCTAGCCCATCAGGAGAG............GAAATCGTTAACGA 6485
SMM.US.x.H9 --C---------C-C--------A---A-A-CAA-G-G---T-A-A-AAGTG--MCA-MC-GATGGGGTTTA-CAG-AGSACCAGC-CCAACAACAACACAAACATCAACAACACCACCATCACCAATAATAGCA.....................AAGGTTGTAAATGA 6517
SMM.US.x.PGM53 --C-----------------CT-A--CA---CCA-G-GA----A-A-GACAG-A-CA--C-GATGGGGGTTA-CA-AG-AT-AA-T-CCAACAACAACAACAACAACAACAACAAAAAGCCCAAAAGCA............GAAGCAATAACAGCAAAAGTTATAAATGA 6977
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --C---------C-T--------A---A-AGCAA-G-GA--T-A-A-AACTG---CA----GGTGGGGTTTG-CAG-A--A-CAGAGACAACAACAACAGCGAAATCAACAACATCAACAACAACAACAACA...............GTAACACCAAAGGTTATAAATGA 7053
STM.US.x.STM --T-----------G--T-----A---A--GCAA-G-G---T-A-A-GAATG-A-CA--C-AATGGGGATTG-CAG-G-AAACAGT-ACAACAGTGACACCAACAGCAGCAGCAGCAGCAACA...........................AAGCCAGAGTTAGTAAATGA 6685
SAB.SN.x.SAB1C --------T--GC-CT-A---A-G--CA-A-AAA-G--C---TA-CGC--AG-AGGA-GAG-AGCA--A-CA-CATCACCATCA-C-TCAACAGCACGCCCCGAGGTAGTGAGT........................................................ 6900
TAN.UG.x.TAN1 -----C------C-G--A--TA-G--CA-A-AGA-G--T--T---A-A--A-CA-G-ACCG-CCC---ATCA----CCCCTACATC-AGCAGCACTACG...................................................GATCCCTGTCCAAATACCGA 6694
VER.DE.x.AGM3 ---------------T-A--TT-G--CA---AAA-GTCC--TGTA--A-----CTCCTC-GAGCC-----CC-C-CC--AAA-T-CCACGGCCTCAACAACCAATATCACAGCCTCAACAACC............ACTTTGCCGTGTGTCCAGAACAAGACAAGTACTGT 6235
VER.KE.x.9063 -----C---------T-T--T--A---A-A-AAA-G-GC--TGTA--G-----CTCAAG--GA-GA-A-CCA-C-CCA-CTTCAGCTTCAACAACAAAAGCTCCAAAAACAGGT.....................GATCCCTGCATTAAATCTACCAATAATAATGTTAA 6728
VER.KE.x.AGM155 --C--------GC--T-A--T--A---A-C-AAA-G--T--TGTA--G--A--AGGCTCCG-A-CCT-T-CCCCAGCA-C-TCT-CTACGGCAGGAACCAAA....................................CTACCCTGTGTTAGAAATAAAACAGACTCCAA 6711
VER.KE.x.TYO1 --T-----G--G---T-A-----A--CA-C-AGA-G--T--TGTA--G--A--TTCCACA-GAG-A-GGGCG-CA-CACCTACA-CGACGCCGAAATCTACCGGC.................................CTACCCTGTGTAGGCCCGACGTCAGGTGAAAA 6713
COL.CM.x.CGU1 -------CT--G--G--AG--TA-----C-CCAA-G-TT-----CA-AG-A--T-GGAC-GAA---GG--C-----CAGTA-CCCC-ACAACA............................................................................. 6027
GRV.ET.x.GRI_677 --T-----T--GC-CT----CA-A---A---AAA-GTCC--TGTA--GC----TGG-ACAG-C-CG--A--GGCC-CC-CTACTGC-ACTACAACAATGACT...............................................................ACCCC 6599
MND_2.CM.98.CM16 --T-----G---C-G------TA------C-AGA-GC----T--AA-AGGA--AG-CCT-G---CCC-T-TACCC-C--CATCC-CCACAACTACCACAACTACCACC................................................AAGACGGTGGCAAA 6718
DRL.x.x.FAO --------T---A-C-AT--TTAT-----G-AAA-GG-A--T-G----C-C--A-TA-TA-A-GCAG---GC-CA-CACCAACACC-ACTACA...........................GTAGCTACTACTGTTAATACTAGTGTTGCCTCAACAACAACAGCAAATGA 6361
RCM.GA.x.GAB1 --------C-G-----G----T-A---A---CCA-G--T--TT-A-CAA-A--TGG-AGCTGGG--GGA-TCCC--CCTCA-CACC-CCAACAACAACAAAAACA.......................................ACAACACAAAGAACTATAGGTGTAGA 6330
RCM.NG.x.NG411 ----------GG-----A---A-G---A-A-CAA-GT-T--T----CA-----TGG-AG-TGGG--GGT-C-GCC-CCCAATCACCTACAACAACAACAAGAGCAACAACAAGAACAACA.......................................AAAGAAATAGG 6386
MND_1.GA.x.MNDGB1 -----------GA-T-A----TAT-------AGA-GC-A--TCAG--AACAG-A----TAT-AGCA--A-CAGC--AGCCTATA-CTACACCTACTACTACATCTACAGTTGCAAGTAGTACA............................................... 6158
MND_2.GA.x.M14 --G-----------G--A---TA------C-AGA-GC-A--T--AA-GGGAG-A--CAG--G--CC-G--C--CC-C-CC-AT-CCCACTACCACCACTCCCACCACTCCA.........................................................GC 6638
MND_2.x.x.5440 ----------GG-----A--TTAT-----G-AGA-G--A--T--A--AGGTC-A-----A--AG-GCAAGCA-CAGC--AGACC-C-ACACCTGTACCCACAACAACAACCCCCTCCACTACCACT.....................AGCTCCAGCACAAATAAGACAAC 6318
MNE.US.x.MNE027 --T------------------T-A--CA---C-A-G--A----ACA-AAGTG-A-CA----AATGGGGATTG-CA-AATCATCA-C-ACAACAGCAGCACCAACAACAAAAACAACAACAACA........................AAGGAAATAGAAGTGGTCAATGA 6514
LST.CD.88.447 --T---------G---AT---TA------G--GA-G--A--TGAA-GGGAAGGA-TA-GA--A-CA-AAGCA-CA-AA-CAAAA-CG...TCAACAACACCC...ATGCCTTGCTTTATAACAGAAAAAACCACAACCACCACCAAAAGATCTACAACTGGGGGACCAGA 5754
LST.CD.88.485 --T--------GA---AT---TA------G--AA-G--A--T--A-GGGGAGGA-TA-GAC-A--A--A-CACCATCACCAATAG--AAAACAACAACACCC......ATGCCTTGCTTTATAGCAGAAACAACCACAACCACCACCAAAGGGAATACAACTATGGAAAG 5751
LST.CD.88.524 ------AC----A---AT--TTAT------C-CA-G--A--T--A-GGGAAGGACTA-G--AG--G-GA-CA-CA-CA-CAACA-C-CCAACAACAACACCC...ATGCCTTGCTTTATAACAGAATCTACTACTACTACTACAAAGAGTTCAGGGACTGAACAACCATC 5757
LST.KE.x.lho7 ------------A-C-AT---TAT-----G--AA-GC----TGGG--AG-T...............--A--A-CACCA-CAACA-C-CCAAAAACTACTACACAG.........ATGCCTTGTTTTATCAACGAACAGGTAACAGTTAAGAACCCGGGGAATGAAACAAG 6814
GSN.CM.99.CN166 --------C-----G--T---A-G-----GG-GA-GT-T--T-ACCTCACA--C-CATCC--A-GCGAACCA-CA-CA-CTCCA--GCCACCAAATGTCTCCACAACCACG........................................................... 6572
GSN.CM.99.CN71 --------C---C-G--T--GA-G-----AC-AA-G--A--T-AGCTCCCA--T-CGAGC--A-CA--A-CACCGTCC-CAACA-C-GCCACAACATCACCCTCATCCCCAACGCCAACACCA............................................... 6569
MON.CM.99.L1 --T-----G--------A--CA-G--------GA-GCTC--TGT---AG-T--C-CC-T-T-G---G---G--CC-C-CCT-CCCCTAGTACCCCCACACCC.................................................................... 6589
MON.NG.x.NG1 -----------G--------TA-G-----A--GA-GCG---TCAAARGA-C--TG-AAGC--A-CAGTG-CRCCA-C--C-ACC-CYWCC...GCCACCACACCA................................................................. 5202
MUS_1.CM.01.1085 --------C-----------TA-G-----A-AAA-G--A--TG-GA-AG-A-C----T-C--C-GAT-T..................................................................ACGGGAGGGAATAGCACCGGAACCACAGCACCCCC 6523
MUS_1.CM.01.CM1239 --C-----C-----G-----TA-G-----C-AAA-G--A----G-AGAA-A--TGTAACA-GGCCAT-A.....................................................................ACAACAACAACAGCATCAACACCAACAAAAAC 6507
MUS_2.CM.01.CM1246 --G-----G---C----A--TA-G-----A-AAA-G-----TGACCT-C-C--T-T-AG--TGTC--GT..................................................................ACCACCGCAGCAAGCGCCACAACAAGCGGGCATAC 6642
MUS_2.CM.01.CM2500 --C---------C----T--CA-G-----G--AA-G--A--T--CA-GC-A--TTCAACA-GGCCG---....................................................................................ACAAAGCCGACCACGCC 6568
DEN.CD.x.CD1 --T-----C--------A--TG-A-----C--AA-G--T--T--AAGAAAAG--G--A-C-GC-CA-A-GCCGTC-CCGTGTCCTCTACCACAACCACAACCACAACCATAAAGACCCCAACCACA............................................ 6695
DEB.CM.99.CM40 -----------GC----A---TAT--------CA-GC------TAA-AACATCA-CAA--C-A-CAC-A-CA-AC-CATCAACA-C-ACAACAACAATAGCAACAACAACA........................................................... 6366
DEB.CM.99.CM5 --C--------G---------TAT-----GC-GA-G--C--T-G-AG-ACA-CA-CAACA--A-CAG-AGCA-CA-CA-CAATA...................................................................................... 6308
TAL.CM.00.266 ------ACT--G-----A---A-A-----A--GA-G-----TGAG--CA-A-CA--GA-CCT--CA-T--G-GCC-A--C-ACA-C-CCAGCCCCGACG....................................................................... 6423
TAL.CM.01.8023 --T--CACC---C----T--TA-G-----G--GA-GGC---T--A--CA-C-CA--AA--CTC-C-GG--CAGTAGCACC-CCA-C-ACAAATTCAACAACAAACTCAGTAACATCC..................................................... 5961
SUN.GA.98.L14 --T--------GA-C-AT--CTAT-----C-AAA-G-----TC-ACCGAAACC--CAAC-C-CTCCT----CTCA-CAGT-AAA--TAGCTGTGATTATTGGACGACCACCACGGCTAAGACTACAACTCAGACTACAAGTAGTACCAGCTCCACTGCTAGTACAACTAC 6885
SYK.KE.x.KE51 --T------------T-T--TA-G---A-C--AACGTTA--TGTA--GGAC---G-CAG--G--G-GGT---CT--CC-CAACA-TC..................................................................AGTCCAACAACAACAAC 6309
SYK.KE.x.SYK173 --C-----G--GC--G-A--CA-G---A----GA-GTT---T--ATTGGAC--C-GCCC-G---CA-GT....................................................................................ACCCCTACTACAAGTCC 6613
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V1 loop end V2 loop start
H1B.FR.83.HXB2 ...............................ATGATAATGGAGAAAGGAGAGATAAAAAACTGCTCTTTCAATATCAGCACAAGCATAAGAGGTAAGGTGCAGAAAGAATATGCATTTTTTTATAAACTTGATATAATACCAATAGATAATGATACT............. 6788
Env __.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__M__I__M__E__K__G__E__I__K__N__C__S__F__N__I__S__T__S__I__R__G__K__V__Q__K__E__Y__A__F__F__Y__K__L__D__I__I__P__I__D__N__D__T__.__.__.__.__
H101_AE.TH.90.CM240 ............................ATA--AGG--ATATA-C--AT--AG---G------TA----T-----G-C----GAAC---C--A----AA------G-TCC-----C-C--------G---------G---A---T--AG--A-G-AGACTAGT....... 6368
H102_AG.NG.x.IBNG .....................................GACAT---T--G--A-----------------------A-C----GAAG------A----AAAA----GATGC-----C---------G-------G--G---A---TA--G-AA---A-GGT.......... 6312
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .........................AATACT-GT-GC--AA-A-TGATG--A--G-----------------C----C----GA-C-G----A---A---A-A------------C-C---------------G--G---A-------------................ 5989
H104_cpx.CY.94.CY032 .....................................G--ATT----A--GA------------------G----A-C----GAA-----G-A----AA-A-------------GC----C----G-A--------G-G-----TA--GC-AGAGTGCCAATTAATGGTA 6156
H1A1.UG.85.U455 ............................ATC-CAGATGGA-T--GG-A---A--G-----T--------------G-C----GAAC------A----AAA-------T----T--C---------G----------G---A---CA----AAC-GA-AAC.......... 6233
H1B.US.90.WEAU160 ...............................GAA-AG------G-G-----A--G------------------G---C----CT-------AA----AGAA---CT---------C-----------------G----G---------C------A-............. 6798
H1C.ET.86.ETH2220 ...............................--C-AT-GT-CC--T-AT--A--G-----T--T-----------A-C----GAAC------A----AAAAG---G-C-------C--------------------G-----C-TA----C-G-T--............. 6191
H1D.CD.84.84ZR085 ............................CTGCCA-CGG--A--CC------A--G--------------------A-C----GTAG---CG-A----AG-A--C---T-C-----C---------G-------G--G---A------------GGG-AAAAATGAAATCA 6319
H1F1.BE.93.VI850 ....................................................--GC-------T-----------G-C----GAAG------A----AA--T----TT--C---GC---------GG---------G---------GC---A-C-A-AGC.......... 6110
H1G.SE.93.SE6165 ............................AGC-CTG-GGATA-CCC------A---------------------G-A-C----GAA-------A----AAAA----------C--G-----C----G-------G--G-------TA------CA................ 6212
H1H.CF.90.056 ..................................--GGA--CAGG---G--AC---C---T------------G-A-CT---GTAC------A----CA--------T-C-----C-C-------G-------G--G-------T-----CA---G-............. 6119
H1J.SE.93.SE7887 ..................................G---GTAGTCCT-ATATC--G-C------------------A-CT---GAA------AA---AAG-A--C----G--C--GC----C----G--AA---G--G-------T----G-A-C-A-............. 6101
H1K.CM.96.MP535 ..................................G-GG-AAGCCC--C---A--------T--------------A-C----GAA----A--A----AA-A-A--G----C----C----C----G-------G--C-G---C-TA--GGC--GGG-AATAACAGTAGT. 5996
H1N.CM.95.YBF30 ................ATGACAACAAGAGAACCAGAC--A-GAT-CAA-C-A--G-----T-----A------GCA-C---TGAGC---C--A---AAA-A--C---TT--CT-TC-G------GT-GAA---G--G-------CA--GCC................... 6375
H1O.BE.87.ANT70 ..............................................AACCTT--G--G--G--TGAG--T---G-A-C---TGTT--C-A--AC--AAA-G-----A--C-G--TC-A--C---GT-TCA---T-G--GGA-C-GA--G-GACA-GCAGCACAAAT.... 6812
H1O.CM.91.MVP5180 ............................CTAT-A-ATGA-ACA-T-AAT-----G-G---T--TAG---T---G-A-CT---GT-C-C-C--AC--AAA-G--C--A--C-G--TC-A--C---GT-TCA---C-G-GTAAGG-TA--G-CTCA-A-GCAGTAAAT.... 6820
CPZ.CD.90.ANT ..........GTAACACCAAAGACAACAACACCA---G-A--TGGCATGA--C--C--G-A--TAAC--T---CAG------G-AT-T-A--A----AAA--A---ATGA-A--CA-A---------GGA---C-T--GAAGTGTC-GG-CA-C-A-GAGACTAAC.... 6244
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 CCCTACCCTCAAGAACAATACTTCAGGTAAG-ATGA--CT-GAGTTTT-C-A--G--------TA-A--T--C-CA-CA---GAAT-G----A---AAA-A-AC-G-TC---T----A------GT-GA----C-GCA-AGCC---GA-G-................... 6390
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ............................GTT-ACCA--CAA-CC-C-T-C-A--GC----T-----A--T---G-G-C---TGAGT------A---AAA-A--C---TC--CT-TC-G-------TGGGA-----------CT----C-C-A---A-AGCAGTGGT.... 6331
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ...............................--T-AT-GCTCT--T-AGACT--G-----T--TAGC-------CA-CA---GAAC------A----AA-A-AC-GACT--CT----G------GT-GA----T---CT-AG---A-C--G................... 6329
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 TAGCACTGGTAATGATAGCACTGCTAACAAC--T-CGG-T-GC-C-AT---C--GT-C-----T---------GCA-C----GAAT------AC-GAAA-A-AC-G-TG---T----G-------GG-AA---C-TGAG---C----AGGAA---AGCCACCAGAA.... 6421
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .........................AACTCT-CTGACGATCGCTTG-----C--G-G---T--TAGC--T---G---CA--TGAAC------A----AAAAGAC---TG---T-C--A--C---GTGGAG-------C-G------GA---................... 6315
CPZ.CM.98.CAM3 ......................AACAGTCCT-ATGA--AAAYAG-CA-CACAG----G--T--TA-C--T-----G-CT--TGAGG------A---A-A-A-A----T----T-CC--------GT-GA----C--G--TTG--T-----C-----CGAT.......... 6231
CPZ.CM.98.CAM5 .........................ACAGAGT-A-A--ATATA----A-ATA--G-----T--TA-A--T-----G-CT--TGAAG------A---AAA-A--G---T----T-TC-A------GT-GA-------G----T--T-GAGG-A---AGAGTAATGAT.... 6501
CPZ.GA.88.GAB1 .........................AACCAG-CATCTTCTCC-CCTCTC--A--G--------T--A--T---G-G-CA---GAAT------A----AA-A-AC-G-TC---T--C-A------GTGGAG---G-GG--AACC---GG-----G-ACAAC.......... 6852
CPZ.GA.88.GAB2 ...................AACGGAATTGAA-A-GATGG-TT-GC-CA---C--G-G---T--TA---------CA-C----GAAT------A---AAAA---C--ATT---T-C--A--C-GG---AA----C-TG--GGT-CTA-C---................... 6196
CPZ.TZ.01.TAN1 AACAACAACCTTAACACCAACAGTAAATTTG-GTTCT--ACCT--CTAT---G-GT-T--T--T--A--T---CAG-CA--TGAGT-T----A----AAAA-AC--AT----T-C--G-------G-GAA-----TG--AA-GAG---GG-A-C................ 6429
CPZ.US.85.CPZUS .........................AGTAGTGCTG---ATACT-CT-ATATA--G-G------T-----T-----A-CT--TGAAT------AC--AAA-A-AC---TG---T-C--A------GT-GA----C--GCT-AT--CA-----A--................ 6835
H2A.DE.x.BEN AACTTCTAACTGCATAGAAAACAACACATGCGCAGG-T-A-G-T-T-AG-----G-TGC-A--TGAG--------G-AGGGGTTAGA-CA--A----AAAAG--GGT-TA-G-ACACA-GG---TT-GAA---G-GG-TTGTGACA-C...................... 7285
H2A.GW.x.ALI CGATCCATGCATAAAGGCAGACAACTGCCCC-G-GG-C-A-G-G-T-A------GGTC--T--TCGG-----C--G-CAGG-TTACAG----A----CCAA-AC-GT-TA---A-ACA-GG--CTC-AAA---G-GG-TTGTGA-CCA.....................T 7255
H2A.SN.x.ST GAATTCTTCATGCATACGCACAGACAACTGC-CAGGGT---GAG---A------GGTCG----TCAG--------G-CAGG-TTAGAG--G-A----AAAA-ACT-T-TA---A-ACA-GG--CTC-AAA---G--G-CTGTGA-TCA...................... 6703
H2B.CI.x.EHO AGATAGCAAATGTATTCAAAATGACAGCTGTGCAGGG--A-GACT--A---A--G-T-G----TCAA-----A--G-CAGG-TTA-A-----A-G--TCAA-AC--T-TA-G-ACACC-GG-------AA---T--G-GTGTGA-A-GGGGACA-GGAGTAAT....... 7253
H2B.GH.86.D205 AACAGACCCATGCATAAAAAATGACAGCTGC-CAGG-C-A-GAG---AG--A----TGC-A--TAA---T-G---G-CGGG-CTA-G-----A-G--C-AA-AC--T-TA-A-ACACC-GG--CTC-GAA---T--GAGTGT-ATA--...................... 7246
H2G.CI.x.ABT96 CACTAGCCAGTGCTTAATGTACGATAATTGT-CAGGT--AC--TC--A-TCC--GGTTGG----AAA--T--C--G-CAGGGCTA-A---G-A-C--AGAA--G--T-CA---AGAC--GG---TC--AA---T-GCA-TGYGA-C-G.....................T 6605
H2U.FR.96.12034 AACAGAGCCTTGTATACGAAATAATAGCTGCTCAGG-T-A--AC---A-CCAT-GGTG-GT--TAGA--T-----G-CAGGCTTA-A---G-A----AAA--AG-GT-TA-A-A-ACA-GG---TCT-A---C---G-TTGTGA-C-G...................... 6736

V2 loop end V3 loop start
MAC.US.x.239 GACTAGTTCTTGTATAGCCCAGGATAATTGC-CAGGCT----AC---AGC-A--G-T--G---TAAA-----C--G-CAGGGTTA-A-----AC---AAAA-AG-GT-CA---A-AC--GG--CTCTGCA---T-GG--TGTGA-C-A.....................G 7192
Env __T__S__S__C__I__A__Q__D__N__C__T__G__L__E__Q__E__Q__M__I__S__C__K__F__N__M__T__G__L__K__R__D__K__K__K__E__Y__N__E__T__W__Y__S__A__D__L__V__C__E__Q__.__.__.__.__.__.__.__
MAC.US.x.251_1A11 GACTAGTTCTTGTATAGTTCATGATAATTGC-CAGGCT----AC---AGC-A--G-T-GG---TAAA-----C--G-CAGGGTTA-A-----AC---AAAA-AG-GT-CA---A-AC--GG--CTCTGCA---T-GG--TGTGA-C-A.....................G 7188
MAC.US.x.251_BK28 GACTAGTTCTTGTATAGCTCAGAATAATTGC-CAGGCT----AC---AGC-A--G-T--G---TAAA----CC--G-CAGGGTTA-A-----AC---ACAA--G-GT-CA---A-AC--GG--CTCTACA---T-GG-TTGTGA-C-A.....................G 7174
MAC.US.x.EMBL_3 GACTAGTTCTTGTATAGCTCAGAATAATTGC-CAGGCT----AC---AGC-A--G-T--G---TAAA----CC--G-CAGGGTTA-A-----AC---ACAA--G-GT-CA---A-AC--GG--CTCTACA---T-GG-TTGTGA-C-A.....................G 6323
SMM.SL.92.SL92B CACTATGTCTTGTACAAAGAACAACAATTGCTCTGGC--A---C-G-A-CCA--G-T-GGT--TCAA--T--C--G-CAGG-CTA-A-----ACC--AAAAG-C-GT-CA---A-ACC-GG--CTCCAGA---C--G-CTGTGAGC-A...................... 6633
SMM.US.x.H9 CAGTGATCCTTGTATAAGAAGTAATAATTGT-CAGGCT----AC-G-AGCCC--GGT--GT--TAAA--T--C--G-CAGGGTTA-A-----AC--AAA-AGAG--T-TA---A-ACA-GG---TC-AGA---T--G-GTGTGA-C-A..................AATA 6669
SMM.US.x.PGM53 AAGTGATCCTTGTATAAGCAACAATAATTGT-CAGGCT-A---C-G-A-CCA--GGT--G---TAGA--T--C--G-CAGGGTTA-A--AG-AC--AAA-A-AG--T-TA---A-ACA-GG---TC-AGA------G--TGTGA-C-A.....................A 7126
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AGGTGATCCTTGCATAAAAAATAATAGTTGTGCAGGCT----AC-G-AGCCC--G-T-GGT--TAAA--T--C--G-CAGGGTTA-AG--G-AC--AAA-ATAG--T-TA---A-ACA-GG---TC-AGA---T----CTGTGAGC-G...................... 7201
STM.US.x.STM AACAAGCTCCTGTGTAAGTAACAACAACTGC-CAGGCT----AG---A-TCAC--GT-GGT--TAAA--------G-CAGG-CTA-A-----A---AAA-AGAG-GT-CA---A-ACG-GG--CTCTAGC---C----CTGTGA-C-A...................... 6833
SAB.SN.x.SAB1C ....GTGGGCTTTAATGACTCAGTGATAGAACAAGAG-----A----A-C--GCC-TG-----T--C--TGC---GGCAGG-TAT-G---G-A-GTAAA-A-A--TT-C-CAA--G-A-GGG--G-T-AA--GG-GG-TTGTGA---GGGAAGGGAAAAATCAAACGCAA 7066
TAN.UG.x.TAN1 CGAAAGTAGCTGTAACGCCACCTTAGTTACA-AT-GC-----TT-T-AGA-T-GTTCT-TA-----C--TGC---GGCAGG-TAT-GG----A-GTAAAAA-----T-TA--AGTAC--GG---G-T-AG--GT-GG--TGTGAGA-GG-AA-C-AC...ACCACAGGCA 6861
VER.DE.x.AGM3 GTTAGAATCATGTAATGAAACAATCATAGAA-A-GA-T-AA-TG---AGCCTGCTTCT--T--TA-A--TGCA--GGCAGGGTATG------A-C--AAAA----GT-T-CA-TGG-G-GGA--G-TGCA--A--C--GTGT...........................A 6378
VER.KE.x.9063 TTTACAGCCCTGTAATGCCTCCCTTATAGAAGA-GA-C-----G---A--CAGCTTC---T--TA-A--TGC---GGCAGGGTA---T----A-C--AA-A-A--TT-T-CA-T-G-A-GGA--G-TGCA--G--CTATTGT-AGA-C-GCTC--GCTCTAACTCTAGCA 6898
VER.KE.x.AGM155 CCTACAGTCATGCAACGACACCATCATAGAA-A-GAG---A-TG-C-AG-CAGCGTC-------A-C--TGC---GGCTGGGTA---T--G-ACC-AAA-A----TT-C-CA-T-G-A-GGA--G-TGCA--A--CT-TTGT-AGCG--G-ACAT-GCATAATGGGACAA 6881
VER.KE.x.TYO1 TCTACAGTCCTGTAATGCAAGCATTATAGAA-G-GAG------G-T-AGCCCGCCTCT--T--TA-A---GCA--GGCTGGCTATG------A-C--AA-A-A--TT-T-C--TGG-G-GGA--G-TGCA--A--CTATTGC-A-A----GAC--A-AGCACTAGCAAA. 6882
COL.CM.x.CGU1 .ACAAATAATAGTGCTTCAGATTGGGATGAGTCA-ATTG-A-AG--TATCC-TGGT-T--T---AGAA-G---TCA-CAG-TTT-T--CTTAAAG-TAGAA--G-GTT-G-ATT-GGA----CAGT-GAA---T---CTGTGC-T-GA---A-A-A-GACAGTAATAGT. 6195
GRV.ET.x.GRI_677 CTGTCAGAATTGCAGTACAGAGCAGATAGAAGGAGA-----CAG-G-A-CCAGC-TCC------A----TGCA--TGCAGG-TATCA-----A-GTAAAAA----TT-TAGCATGACC-GG---G-T-AG--GT--G-CTGC-ATA----AACAGGAAGTGAAAAGGGAA 6769
MND_2.CM.98.CM16 TACTACTGAGTTGGACATAGACACCAATAAC-CTGA--CTACA-C-CA-C---AC-GGGT---TAAA-------CT-CAGG-TTATGT--G-A-TGCAAATT-G-GAT-G-A-A-AA----AGAT-TGAA---G---CTTGT...........................A 6861
DRL.x.x.FAO CACTTTGGAAATAGCTGTAAATAATACAGAACCAG-------A-C-AACAGAG--TGT--A-A-AA-G-G-CAGGATTATGC--GGACT-TAAGG-A-A-ATC-C----A-CTTTAGG-A-G--G-TG-A-T-TGT-A-TGTGGCA--G-AAC-GAATCACCAGAAAGCA 6531
RCM.GA.x.GAB1 AAAGGAATGTACTGCTGGCAACGAAACATGTGA-GA-G-TC--G-T-C---TG-G-TGTCT--TGAA--TGC-G-AGCAGG-CTA-AG----A-G--AAA--C--GT-TA---ATACC-GG---TCTAGA--CC-TTGGTGTGA-A-G...............GAAACAA 6485
RCM.NG.x.NG411 GAAAGATTGTTATGCGAATCAAACAGAGTGC-GT-GTG-CCCTG-C-C---TG-C-TG--T--TGAA--T-CGG-GGCAGGGTTA-A-----A-G-AAAAAT-----T-A---ACACA-GG--CTC-AGA---C-CTGGTGT-AG-CA...................... 6534
MND_1.GA.x.MNDGB1 .GAGATTTACTTAGATGTAGATAAAAATAAT-CAGA-GAAA--GT--AGAG--ATC-TGTA--TAGG-AT--C--A-CAGG-CTATGC--G-A-TC-AA-G-AG--AT-GTAA--AA----AGAGGGGA----G-G-A-TGTGA-A--...................... 6305
MND_2.GA.x.M14 AGTGACGGGGCTGGAGGTGACGGTACAGAAT-ATGAG-GTACC-C-CA---A-AT-GGGTA--TAAA--T--C-CA-CAGG-TTATGT--G-A-TGTAAAATAG-GATTA-A-AGAGC---AGAT-TGAG---G-G-CCTGT.....................ACTAAAA 6787
MND_2.x.x.5440 AACTCCTGTGTTGGTTGTTGAGAAACAAAAT-ATGAG-CAACA-C-CAGC-A-AT-G-GTA--TAAA-----C-CG-CAGG-TTATGT--G-ACTGCAAATT-G--AT-G-G-A-AAC---AGAT-TGAA---G---CTTGC-C-A-GCT-A---AAACTGGTAGTGCTA 6488
MNE.US.x.MNE027 AAATAGTACTTGTGTAAATCGTGATAATTGC-CAGGCT----AC---AGCCA--G-T--G---TAAA-----C--G-CAGGGTTA-A-----AC---AAAAGAG-GT-CA---A-AC--GG--CTCTGCA---T-GG-TTGTGA-C-A.....................G 6663
LST.CD.88.447 ATTAATAGAGGACATAAATTGTATTAAATGGG-A-ATGA-ACT-CT-AGATT-AT-G-G-G--TAGA-AT---G-T-CAGG-CTATGT--G-ACTGTAG-ACAG--AT-A-GCAGAG----AGGT-TGA---G-C--C-TGTGATA-G----GA................ 5908
LST.CD.88.485 TTTAATAGAGGACACAAATTGTACTAGATGGT-A-ATGA-ACT-CT-AGATT-AT-G-G-A--TAAA-AT---G-A-CAGG-CTATGT--G-ACTGTAAAG-AG--AT-A-GCAGAG----AGGT-TGA---G-C--CCTGTGATA-G----GA................ 5905
LST.CD.88.524 TTTAATAGAAGATACAAATTGTACACGATGGT-A-ATGA-ACT-C--A-ATT-AT-GGG-A--T--A-AT---G-G-CAGGGCTTTGT----A-TGCAA-G-AG-GAT-A-GCA-AA----AGGT-TGA---G-C--C-TGT-AT--G----G-................ 5911
LST.KE.x.lho7 ATTAGAGGAAGATCTTAATTGCACAAGAGGGC-T-ATGA-ACC-C--AGAG--ATGC-G-A---CAG-AT---G-A-CAGGGTTATGC----ACTGCAG-AC-G--AT-A-ACA-AGC---AGAT-TGA----G---CGTGCTC--GAG-GAGG................ 6968
GSN.CM.99.CN166 ..........CAGTGGGGAAGTTGGGGGGGGGAA-ATGGAACAGG-CA-CCCT--T-T-----T--C--T---CAG-C----GAAT-T----ACC-AAA-A-AC-GATG---AGCC-C--C-GG-G-GAA--C--T--GGA-GAGACCC---G-................ 6716
GSN.CM.99.CN71 ................TGGGGAAATTGGGGAGGT-ATGGAACAGG-CAGCCA---T-T-----T--C--T--CCAG-CT---GAAT-T--G-AC--AAA-AGAC-GATG---AGCC-C----GG---GA------T--GAGGGC-C-GG---G-................ 6707
MON.CM.99.L1 ................TGGGGAAATTGGGGAGG--ATGGAACAGG-CAGCCAG--T-T--T-----A--T--CCAG-CT---GAAT-C--G-A---AAA-A--C--ATG---AGC--A----GG--GGAA--C-----GAAGGAG--AGGAAGC-A-GGC.......... 6733
MON.NG.x.NG1 ................TGGGGAAGTTGGGGAGGC-ATGG-AC-GG-CAGCCTC-TT-C--T--T--A--T--CCAA-C----GAAT-T----AC--AAR-A-AC--ATG---AGC--G---KGG--GGAG--C--T--G-A-GACA-G...................... 5334
MUS_1.CM.01.1085 AACAACACCATGGGGATCATGGGGCAATGGC-ATGAT-GT-CTGG-CA-CCT--GTTC--T-----C------CAG-C----GAGT-C--G-A---AAA-AGAC-GATG---T----G--C-T-GTTGA----C-G--GAG-GACAGCTCA--G-G-GAGAATGAT.... 6689
MUS_1.CM.01.CM1239 AACACCAGTGACCCCTTGGGGGAAATGGGACGCC-ATGGTACAG-GCA-AGC--GTTC--T--T--A------CAG-CT---GAAT-C----AC--AAA-A--C-GATG--CT-C--A-----C-CTGA----C-G--G-GTGAG---------................ 6661
MUS_2.CM.01.CM1246 AACCGTCACCCCTTGGGGCAGATGGGCAGAC-AT-ATGA-ACAC--TTGACC--GT-C--T--T--C------CAG-C---CGAGT-C----A-GTAAAAA-AC-GATG--CT-TC-C--C-T-GT-AAA--CC-C--GAA-GGG--G-----G................ 6796
MUS_2.CM.01.CM2500 CAGTACCACTCCATGGGGAAGGTGGTCTGATGGC-ATGATACA-TGCA--TC--GT-C--T--T--C------CAG-C----GAGT-C--G-AC--AAA-A--C--ATG---T-TC-G----T-GTGGAC---T----GAGGGAT-GG-GC---................ 6722
DEN.CD.x.CD1 ......................GAGTGGTATGGAGG--ATA---CTACCATCT-CCTT--G--TAA---------G-C----G-A-A-G-CTT--G--ATA---G--T-ATGTATGAAGC-C--TGTAGAATAGA-GATGT---G--A...................... 6821
DEB.CM.99.CM40 .......AAAACAACTACAGATTGGTCAGGGGAA-AC--AACC-TGAC-C-ATATTGG--T--T--A--T---G--TCAGGTCCTTAT----A----AAAG-A--GAGC-CA---G-A-GGCTAG-GGA------CCAGTGGGCG------A-AGA-GGTAGTGGGAACA 6529
DEB.CM.99.CM5 .......AAAACAACAACTGACTGGTCAGGAGA--AT-A-ACAGTGAC-C--TATTGG--T--TA-C------G-T-CAGGGCCATAT--G-AC---AA-G-A-TGC--AG----G-G-GG-TAG-GGA---C---CAGTGGGAGACAG-AA-CCAAACAAATACTAACA 6471
TAL.CM.00.266 .GCCATGAGCAATAGCAATATGCCGTGGTGGGGAGAC-ATACA-C--A-CCAG--T-T--T--TA-A-GG--C--G-CAGG-GCAT-T--G-A----AG-T-T-CCT-C-T-T-TCAC-GG--CCT-GCA--CC----GAAGGA-CCAGGCA--GGATCC.......... 6582
TAL.CM.01.8023 .AAGAGAACCAATGACACCAATGTGTGGTGGGGA-AC-AT-CC-C--A-CCAG-GT-C-----TA-A-GG-----G-CAGG-G-AT-T--G-A----AA-T-C-CCT-T-T-T-TCA--GG---CT-GCA--CT----GAAGGA-CCAGGCA--GGCAAT.......... 6120
SUN.GA.98.L14 TCCAATGCCTCTAGATTGGAATTGTACTGAC-CAGAG-ACATAGCG-AGAGC-AT---GTA--TAAA-AT---G-G-CAGGGCTTTGT----A-TGTAAAAC-G-G-TGG-ACA-AAC---AGGG-TACA--AG-T-CTTGC-AT-G------C................ 7039
SYK.KE.x.KE51 AAACAAAGCAGCAACACCACCTGCATGGTGGGG-GAC-ACTCT-C--A-ACT-GGT-C--T--T--A--T--C--G-CAGGGG-TT-T-AG-A----AAA--TC-GT-TA-------C-----C--GTCA--------GAG-GAG--A...................... 6457
SYK.KE.x.SYK173 CCCTACTACACCTCCAAATGAAACGTGGTGGGGAGAC-ACAGT-C--AGCCA-G-TTC--T--------T--CT-G-CAGGGG-GT-C-AG-A---AAAA---C--T-TAGA--T--C--C-----GGA---CT-G--GAA-GAG--A...................... 6761
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V2 loop end
H1B.FR.83.HXB2 ....................ACCAGCTATAAGTTGACAAGTTGTAACACCTCAGTCATTACACAGGCCTGTCCAAAGGTATCCTTTGAGCCAATTCCCATACATTATTGTGCCCCGGCTGGTTTTGCGATTCTAAAATGTAATAATAAGACGTTCAATGGAACAGGACCA 6938
Env .__.__.__.__.__.__.__T__S__Y__K__L__T__S__C__N__T__S__V__I__T__Q__A__C__P__K__V__S__F__E__P__I__P__I__H__Y__C__A__P__A__G__F__A__I__L__K__C__N__N__K__T__F__N__G__T__G__P_
H101_AE.TH.90.CM240 ....................-GTGAG----G---A-T--A------T--T----------AG-----T---------A----------T--------T------------A-T--A-------A-------T----G------G------AT--------G-----G--- 6518
H102_AG.NG.x.IBNG ....................-GTCAG----G---A-T--A------T-------C------------T-----------------------------------------------A--------------------G-----GG----AGG---------------G--- 6462
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......................-------G-----T---------T---------G-------A------------A-------------------------------------A--------------------G-----CG----A-A------C--------G--- 6136
H104_cpx.CY.94.CY032 GTAATAGGAATAATAGTACAGAAGAG----T---A-T--A-------G-----AC-----A------T--C--------G--T--------------------------------A-----------A---T----G------G-G--A-AT----C----TT---G--- 6326
H1A1.UG.85.U455 ....................-AT--T----GAC-A-T--A------T------AC------------T-----C-----G-----------------------------------A--------------------G-----GG--CCTGA-----------A---G--- 6383
H1B.US.90.WEAU160 ....................--A-------C-----T--A------AT-----AC---------------------------------A-----------------------------------------------G------G------A-----------AG-----C 6948
H1C.ET.86.ETH2220 ....................--TGAT----GA--A-T--A------T------AC---A-----A--------------C--T--G--C--------T--------------T--A-------A------------G----GAG-------A----C------------- 6341
H1D.CD.84.84ZR085 AT.........GATACTTATGGT-CT----G---A-T--A------T-------C---------A--T--------A--------------------------------------A-----------A--------G-----CG----A-G---------------C--- 6480
H1F1.BE.93.VI850 ....................-GTGAA----G-C-A-T--A------T------AC------------T--------------T-GG--T-----C--T--------------T--A-------A---A---------------G----A-GA--------G-----G--- 6260
H1G.SE.93.SE6165 ....................--T-AT----G-C-A---CA------TGT----AC---C-A------T------------A-T-----C-----------------------T--AA--------------T----G----GGG-----GA------------------- 6362
H1H.CF.90.056 ....................--TCAG----G-C-A-T--A------T--------------------T--C--------G--------A--T--------------------T--A-----C--------------G-----C-----A--A---------------TT- 6269
H1J.SE.93.SE7887 ....................-AA-AT----TTC-A-T--AC-----T-------------A---A--T-----------G--T---C-A--------------------------A---------------------------G------AT---------------T-- 6251
H1K.CM.96.MP535 ....................--TGAA--C-G-C-A-T--A------T------AC----------A-T--------A---A----------------------------------A-----C--------------G-----GG----A-G---------G--------- 6146
H1N.CM.95.YBF30 ..............TATAAT-AA-CA----G-C-A-T--A------T---A---CTG-G-----A--T-----T---ACT-----------------A--------C-----A--AC-A--C-----C---A-G---------G-AGGA-AC--T-G-----AT---AGC 6531
H1O.BE.87.ANT70 ........AAGACAAACAGC-AA-TG----CA--A--T-A-------T--A--AC---C--G--A-----------------T-----A--------A-----C--------T--A--A--A-A---T--CT-T--G-----C-GC-CAGAA--T-----------CA-- 6974
H1O.CM.91.MVP5180 .................GGA--A-CA----T---A--T-A-------T--A--A-T--C-AG-----------G------AGT--------C-----------C--------T--AA-A--A-A---C--CT-T--G------G-C-CAGAC--T-----------C-T- 6973
CPZ.CD.90.ANT .......................T-----T-C--ATGGCAC--C------A--ACT--C-----AT-----GA----TCTA-T-----A--------T--------------T--A--A--A-A---T--AT-G-G----G-AG--G--GAT--T-CA---GT---GATG 6391
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ...........GGAACTGGTGAT-CA----CAA---TT-A----------A---C---A--------A--------A--G-----------T-----A-----C--------A--A--A--A-----A-----C---------G--GTA-AC--TTCA--G-A----AA- 6549
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..............AATAAC-GTCAA----G---A-T--A----------A---CTG-G--------------T--AA-T-----------------A---T----------A--AC-A--A-----C---A-----------G--C-AGAT--T--------T--GGA- 6487
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ..............ACAACCGAG---------C-T-T--A------T--TA---C---A--C-----T--C------A-T--T-----------A--T--------------T--A-----------TC------GG-----C-----A--A-AT-----T-GT--T--- 6485
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ........GGAGATAAGAACG--TTA----GA--ATAT-A----------A---C---G--T--A--T--CT----A--C--TC----A--------T--------------T--A-----A-----CC-CT-G--G------G----A-AT--T-C---G-T-----AG 6583
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .................AAT-GT-CT--C-G-----TT-A------T---A---C---C--T--A--T---------ACT--------A--------A--------C-----A--A--A--A-----AC-C------------G---TAGAT-A---A--G-AT-A-A-T 6468
CPZ.CM.98.CAM3 .......................-CA----GAC-A-T--A---C--T---A---CT-----------G-----T---ACC-----------------A--------C-----AA-CC-A----A---A--CA-G-----C----TGCCA-AC--T------------A-- 6378
CPZ.CM.98.CAM5 .......................-C-----GA--A-T--A------T--TA--ACTG-A--------A-----T--AACT-----------------A--------C-----A--CC-A--------A--AA-G---------G--C-A-A---T--------------- 6648
CPZ.GA.88.GAB1 .......................-CA----G-A-A-TT-A---C--T--TA---C---A-----A--A--------AACG-----------T-----A-----C--------A--A--A--G-----A-----T-----C---G----AGAC--TTCA----A---TAA- 6999
CPZ.GA.88.GAB2 .......................-CG-T--G---A-TT-A---C--T--TA---CA--C-----A--T--------AACC--------A--------A--------C-----A--A-----C-----CC-GT-G---------G----AGAT-ATCCA----A----AAG 6343
CPZ.TZ.01.TAN1 .................AAT-AT--T---T-T--ACAT-A---C--T--------------T--A-AA---GAT--ATCTA-T-----A-----------CAGA--C-----T--A--A--C-----CC-GT---------GAG--C---AT----CA--G-A-----A- 6582
CPZ.US.85.CPZUS .......................-C-----GAC---T--A---C------A-C-CT--C--------T-----T---ACC-----------------A-----C--------A--AC-A--C-----C--C------------G-A--AGAT-----A----AG---GAG 6982
H2A.DE.x.BEN ...........ACAACAGCTGG--CA-G-T-CA---G-CA---C-----A---A----C-A-G--T-A---GAT---CAC-AT-GG--TG-T--GAGGT-TAGA--C-----A--AC-G--C-----CC-AT---G-------G---CC-AC-ATTCA--CTTT-A---T 7444
H2A.GW.x.ALI TTAACACCACCACAAACCAG-----G-G-T-CA---ACCA---C-----A--------C---G--T-A---GAT---CAC-AT-GG--TG-T--AAGGT-TAGA--C-----A--AC------AC--CC-A----G---CG--G---TC-AT-ATTCA--CTTT-C---C 7425
H2A.SN.x.ST ..AATGACACCAAGAAAGAG-AA-CA-G-T-CA---ACCAC--C-----A--------C---G--T-A---GAC---CAC-AT-GG--TA-T--GAGGT-TAGA--------A--AC-G--------CC-G----G---C---G---CC-AT-ATTCA--CTTT-AG--C 6871
H2B.CI.x.EHO .................GAA-G--AA-G-T-TA-A-A--CC-----T--A---A-T--CCA-G-AT-A---GAC--ACAT-AT-GG--TAGTT-AAGAT-TAGG--------T--CC-A--A-----TT-G----G---C---G---CT-AA-ATTCA--CTTCATG--C 7406
H2B.GH.86.D205 .....ACCAGGAAGTATACC-G---A-GCT-TA-A-G--CC--C-----AA--A-T--CCA-G--T-A---GAC--ACAT-AT-GG--CAGCT-AAGGT-TAGG--------T--CC-G--G---TTTC-A----G-------G---CC-AC-ATTCA--CTTCATG--C 7411
H2G.CI.x.ABT96 CCAATAAGAGTGAGAATGAG-GT--A-GCT-TA---GGCAC-----T--A---------CAGG-AT-A---GAT--ACAT-AT-GG--TG-T--AAGAT-TAGA--------T---C-A--G-----TT-G----G-------G---CT-AC-ATTCA---TTT-C---T 6775
H2U.FR.96.12034 ..AATACTAGTGAAAGTGAA-GT-AA-G-T-CA---ACCAC--C--------T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-C--AAGAT-TAGG--------A---C-A--C-A---TC-GT---G-------G---CT-AT-A-TCA---TTTATG--T 6904
MAC.US.x.239 GGAATAACACTGGTAATGAA-GT--A-G-T-CA---ACCAC--------T--T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---TT-G--T-G-------G-C-CA-AT-ATTCA--CTTTATG--T 7362
Env G__N__N__T__G__N__E__S__R__C__Y__M__N__H__C__N__T__S__V__I__Q__E__S__C__D__K__H__Y__W__D__A__I__R__F__R__Y__C__A__P__P__G__Y__A__L__L__R__C__N__D__T__N__Y__S__G__F__M__P_
MAC.US.x.251_1A11 GGAATAGCACTGGTAATGAA-GT--A-G-T-CA---ATCAC--------T--T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---TT-G--T-G-------G-C-CA-AT-ATTCA--CTTTATG--T 7358
MAC.US.x.251_BK28 GGAATAGCACTGATAATGAA-G---A-GCT-CA---ATCAC--------T--T--T--CCA-G-AT-T---GAC--ACAT-AT-GG--TA-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---TT-G--T-G-------G-C-CA-AT-ATTCA--CTTTATG--T 7344
MAC.US.x.EMBL_3 GGAATAGCACTGATAATGAA-G---A-GCT-CA---ATCAC--------T--T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TA-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---TT-G--T-G-------G-C-CA-AT-ATTCA--CTTTATG--T 6493
SMM.SL.92.SL92B .....GGAGGAAATGAAAGC-GT--A-G-T-CA---ATCA---C--T--AAGT--T--ACA-G--T-A---GAC---CAC-AT-GG--TG-C--CAGATATAGG--C-----A--AC-A--C-A---TT-G--T-G-------G---CA-AT-ATTCA--CTTT-C---T 6798
SMM.US.x.H9 GCAATGGAAATGAAACTGAC-GT-AA-GCT-TA---ACCA----------AGT--T---CA-G-AT-----GAC---CAT-AT-GG--TG-T---AGAT-YAGA--------A---C-A----A---TT-G--T-GG------G---CC-AT-ATTCA--CTTT-CT--T 6839
SMM.US.x.PGM53 GTACTACTAGTAGAAATGAA-GT-AA-G-T-CA---ATCA----------AGT--T---CA-G-AT-----GAC---CAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGA--C-----A---C-A----A---TT-G--T-GG------G---CA-AT-ATTCA--CTTT-CT--T 7296
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..CCAGCAAATGGAAGTGAG-GT-AA-G-T-CA--CAGCA----------AGT--T---CAGG-AT-----GAC---CAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGA--C-----A---C-A----A---TT-G--T-GG------G--TCA-AT-ATTCA--CTTT-CT--T 7369
STM.US.x.STM ..AATGTCACTGGCGAAGAG-G---A-GCT-CA---G-CA---C--T---AGT--A---CA-G-AT-----GAC--ACAT-AT-GG--TG-CT-AAGGT-TAGG--------A--AC------A---TT-G--C-G---C---G---CA-AT-AT-CA--CTTT-C---T 7001
SAB.SN.x.SAB1C CA............CATACTGTGG-A-G-T-CA---TCCA------T--------A--C-A-G----T---GAT--AACT-AT-GG--TA-CT--AGGC-TAGG--------T--A--A----A---TT-G----G----GCAG---CAGAT-ATTCA---CATAAGG-- 7224
TAN.UG.x.TAN1 CGAGA..................G-T-G-T-CA---TTCAC--C---GA---T--A--A-A-G-A--T---GAG--AACT-AT-GG--TA-CT-AAGAT--AGA--C-----A--A--A--C-----T--CT----------GG---CT-AT-AT-CA---TTT--TGTT 7013
VER.DE.x.AGM3 AGAAGGGTAACAATTCTAAC-GAGAA-G-T-TA---TTCA------TGAT-----T--A-A-G-A------GAT--AAC--AT-GG--TGAGT-AAGAT--AGG--C-----------A--G-----TT-AT-------C--CG--T-TGAT-ATGCA--GTTTAAGA-- 6548
VER.KE.x.9063 CAAAA..................GAA-GCT-TA---TTCAC-----TGAT-----T--A-A-G-A------GA---AAC--AT-GG--TGAGC-AAGGC--AGA--C--------A--A--A-----TC-GT-------CC--G--C-TGAT-AT-----TTATAAG-A- 7050
VER.KE.x.AGM155 AA.....................GAG-GCT-TA---TCCAC-----TGAT-----T--A-AGG-A--T---GAT---AC--AT-GG--TGA-T-AAGAC--AGA--------T--A--A--A-AC--TT-G--T---------G--TG-GAT-ATGCA---TTTAAG--- 7030
VER.KE.x.TYO1 .......................GAG-G-T-CA---TTCA------TGA------T--A-A-G-A--A---GAC--AAC--AT-GG--T-AGT-GAGGT--AGG--------T--A--A----A---TT-G------------G--G-AGAT-AT-----GTATAA--A- 7029
COL.CM.x.CGU1 ....................-T---GGCA-CAA---A-GA----GCA-AT-ATACAG----C--A-TA---GAT-T-ACTATAG-G--T---G--AGG-C-GGG-TC-----AG-TC-A--A-ACAT-C--T---G----G--G----A-A--GGG----G------G-- 6345
GRV.ET.x.GRI_677 GTAAG..................GAT-G-T-CA---T-CA------TGAT-----G--A-A-G-A--T---GAT--AAC--AT-GG--TA-TT-AAGAG--AGA--C-----A--A--A--G-A---TT-G------------G-----GAT-AT-GA--CTTT-CT--- 6921
MND_2.CM.98.CM16 CAAATGGCACAAATAACACATATTCT-G-T-TA-----CAA--C--T--A-----A--A--C----A----AAT--A-C----ACA--TGA---AAAAT-TAGACTG-----A--TC-A--A-A--TTC-CT-G-GG--CCTAG-A-GATT-AATGTCTCT-A-AA-... 7028
DRL.x.x.FAO ATAACTGTACTAATAAAAAA-GA-CA-G-T-TG----C-----C---T-AA----G-----C----AT---AAT----CC---ACA--TATG--GAAAT-CAGA-TG-----T--AC-A--A-A-ATAT-G----GG------G-A--ACTAAAT-TAA-T-GTAAG... 6698
RCM.GA.x.GAB1 ATTCTACAAATTCTACAAAA-AG-AA-G-TTTG-A-GGCAC--C--T--AA-TTC---ACA---ATTT---GA-CCAAAG-A--GG--A---T--AGGT--AGA--------T--AC-A--G-----CT-A--GGTC--C--AG----A-AT-AT-CA--CTTT-ATA-C 6655
RCM.NG.x.NG411 .....GGTAATAATAATACT-GGCAA-G-TTTA-A-GGCA---------AA--AGT--ACA----TT----GA-CCAAA--A--GG--A---T--AGGT--AGG--------A---C-A----A---C--A--G------CT-G--GCA-AT-AT-CA--CTTT-ATA-C 6699
MND_1.GA.x.MNDGB1 ....................-AT-CT-GCT-TA---ATCA------TGAG-----T-A----G-A-A-----AG----G-CTT--GATAAG-...TGT--TTTAGG-----TG--TC-A--A-A--TC--GT---G--A----G-G---TTAAAT---AAT-A-TTG... 6449
MND_2.GA.x.M14 AGGAAAATGACACTGAAACTGAAGAA-G-T-TA-----CAC-----T--A-----A--A-------AT---AAT----CC--AACA--CAA---GA-AT-TAGA-TA--------TC-A--G-ACATTC-G----G----CG-G-G--ATT-AAT--AACT-A-TT-... 6954
MND_2.x.x.5440 CTAATAGTACTGAACCTGAATATGAG-G-T-CA----TTCA------G-AA----A--A-------A-C--AAC--A-CT---ACA--TAG---GA-AT-TAGG-TG-----A--CC-A--G----TCT-A------------G-A--ATT-AA---GAC--A-TT-... 6655
MNE.US.x.MNE027 GTAATAGCACTGAAGATGAA-GT--A-G-T-CA---ATCAC--------T--T--T---CA-G-AT-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---TT-G--T-G-------G-C-CA-A--ATTCA--CTTTATG--T 6833
LST.CD.88.447 .......................-CT-G-T-TA----CCAC-----TGATAGTA-T---CAG--A-AT--CAAT----G-GTAA-ATCTAATGC-TATT-TAGGCT------A--A--A--C-A-AT-C--T----G--C--CG-A--ATT-AATTTCTC-G-TAAT... 6052
LST.CD.88.485 .......................-C--G-T-TA----CCAC-----TGATAGTA-T---CAG--A-AT---AAT----G-GTAA-ATCTAATGC-TATT-TAGGCT------A--A--A--C-A-AT-C--T-------C---G-A--ATT-AATTTCTC-G-TAAT... 6049
LST.CD.88.524 .......................-CT-GCT-CA----CCA---C--TGATAGTA-T---CTG--A-A---CAAT----G-GTTA-GTCAAATGC-TATT-TAGGCT------A--A-----C-ACAT-C--T-------C---G-A---CTAAA-TT-TC-G-TAAT... 6055
LST.KE.x.lho7 ..............GAGAAC-GA-C--G-T-CA----TCA------TGAT---A-A--A-----A-AT---AAT----GGGTAA-GC-AAATGC-TATT-TAGGCT------T--A--A--C-A-AT-C-AT-G-G---C---G-AC-ATTAAA-TT-A-T-A-AA-... 7121
GSN.CM.99.CN166 ..............AACCAG-GTG-A---T-TA-T-G--A------T------TAT--C--T--AAAA---GTC---TCC-----CC-A--GG----------C--C-----T--AC-C--C-A---T--G--------C---G--GTT-AT----CA---GT---CA-- 6872
GSN.CM.99.CN71 ..............AATGAC--TGA----T-TA-T-T--A---C-----A---TATG-C--G--AAAG---GTC---ACC-----CC-A--GG----------C--C-----T---C-C--C-----T--G--------C---G--GCC-AT----CA---GTG--CAAG 6863
MON.CM.99.L1 ....................-GTCA----T-CA-CCTG-A---C-----A---TA---A--C--A--T---GAG---TCCAAT-A-------G----TT-G-----------A--CC-A--C-A---TT-AT-G-G----G--G-CCCCG-C--T-CG---CA---GAGT 6883
MON.NG.x.NG1 .....GATAACACAACTGATGA-TAT---T-TC--CT--A------T----Y-TA---Y--C--A------GA----TCCAAT-A------T-----T--T-----C-----T---C-C--C-A---T--AT-G-G----G--G--CCAK-C----CA--GCAGAACAAT 5499
MUS_1.CM.01.1085 .......................--T---T-TA-C----AC--C-----A---TA---C--C-----A---GAG---AGCAG---CC-A--GG----G-----A--C-----A--C--G--G-ACAGCT-G--------C---G--GCC-AT--T-C---GCA----GA- 6836
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................-CT---T-CA-ATT--AC------------TA---A--T---CAA---GA----AGCAG---CC-A--GG----G-----A--C-----A--T--A--G-A-T-TC-AT-G---------G--GCT-AT--T-CA---CA----AA- 6808
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................-CA---T-CA-T----AC--C-----T--TTAT--C------CAG---GAG---AGCAG---CC-A--GG-C--A-----A--C--------T--A--A-A-AGTC-CT-------C---G--GCT-AT----CA---CA---CATT 6943
MUS_2.CM.01.CM2500 ....................GA-G----CT-TA-C----A---C-----A---TAT-----C--ACAG---GAG--AAGCAG---CC-A--GG-------------C--------A--A--A-A-AGCT-GT-----------G--GCT-AT----CA---CA---CAA- 6872
DEN.CD.x.CD1 ..GATAGGGAAACTAACCAA--ATAT---T-TA---GGTA---C--TCAA--CAC------C--A--T---GA------TGT------A---T-CAAA---AGGATG-----A--A-----C-----TC-C--T--G------G--C-TC-T-GG-G---GTAT--C-TT 6989
DEB.CM.99.CM40 GA.....................-CAGGGT-CA---A-CAC-----TGA---T-----C--C---T-T---GA--CTAGCCG----A-A--TT--AAG--CAGG--C-----A--A-----A-A--GTC-A----G----G--G----A-AT--T-----T-----GTT- 6678
DEB.CM.99.CM5 AA............AGTATA-GACATGGGT-TA---ACCAC--C----AT-----T--A------T-----GA--CCAGTCG----A----TT--AAG---AGA--C-----A--A-----A-A--GTC-GT---G----G--G-C-GA-AC--T-----T--C--CTTG 6629
TAL.CM.00.266 .......................TT----T-TGCC---G-A--C--TGTG-----T--AG----A--T---GA---AACTCA--ACC--G--T----T-----G--C-----T--A--A--C-----CC-GA----G------G---GCC-A-GG-CA--T-G----AAG 6729
TAL.CM.01.8023 .................GACT-ATA----T-TGCA---G-A--C--TTTG-----A--AG-T-----T---GA----AC-CAT-A-C-AG-GT----A--T--G--C-----T--A--A--C-----CC-GA----G------G-C--CC-A-GG-CA--T-G---CAAG 6273
SUN.GA.98.L14 .......................-CA-G-T-TA-----CA---C--TGAT---A-T--------A-A---C-AT----GTATTA-GC-AAATGC-TA-T-CAGGCT------A--T--G--G-A-AT-T-AT---G----G--G-A--ATTAAATGC-ACT-AGAA-... 7183
SYK.KE.x.KE51 ...........GGAAATGAA-GTTAT--CT-T--ACAGCA------T--TAGT--A--GCGCA-T--T---GA---ACAGA-T---CGC---T-------T--A--C-----T--AC-G--A-ACT-AC-GT-G---------G---CAGAA--TG-A---GAT-CTGAG 6616
SYK.KE.x.SYK173 ...........GGCAATAGT-G-TAT---T-CC--TT-CA------T--AAGT--T--AT-CGCA--A---GAG--ACAGA-----C-A--CT----G--T--A--C-----T--AC-G----ACT-AT-GT-G-----C---G---CA-AT--TG-A---GAC-ATGTC 6920
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H1B.FR.83.HXB2 ......TGTACAAATGTCAGCACAGTACAATGTACACATGGAATTAGGCCAGTAGTATCAACTCAACTGCTGTTAAATGGCAGTCTAGCAGAAGAAGAGGTAGTAATTAGA........................TCTGTCAATTTCACGGACAATGCTAAAACCATAAT 7078
Env _.__.__C__T__N__V__S__T__V__Q__C__T__H__G__I__R__P__V__V__S__T__Q__L__L__L__N__G__S__L__A__E__E__E__V__V__I__R__.__.__.__.__.__.__.__.__S__V__N__F__T__D__N__A__K__T__I__I
H101_AE.TH.90.CM240 ......----A----------T----------C-------------A------G------------T--------------------------------A--A----C---........................----AAG--C----AA-------C----------- 6658
H102_AG.NG.x.IBNG ......--C-A---------------------C-----------C-A-----------------------------------------------G---A-----G--C---........................----AA---A----AA-------C----------- 6602
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ......--------------T-------------------------A---------------------------------T------------------------------........................---------------------A------------- 6276
H104_cpx.CY.94.CY032 ......--C------------T-G----G---C--T----------A------G------------T-------------A--CT-----ACG------------------........................---AAA---A----A------A-C----AT----- 6466
H1A1.UG.85.U455 ......--C-GG--------------------------------C-A------G---------------------------------------AG---AA--AGG------........................----AA--------AA-------A----------- 6523
H1B.US.90.WEAU160 ......----A---------------------------C--------A--------G-----C---T-------------------------------CA-----------........................----AA----------------------A------ 7088
H1C.ET.86.ETH2220 ......--CCAT--------------------C-------------AA-----G--------------AT----------T---A---------GT---AC-A--------........................-T--AA---C-G--AA-------C----TA----- 6481
H1D.CD.84.84ZR085 ......--C-A----------T-------------------------------G--G------------------------------------------A-C-----A---........................----AA---C----AA------------T------ 6620
H1F1.BE.93.VI850 ......--C-AG----------------------------------AA-----G------------T--T-------------C-------------GTA-------C---........................---CAA---A--T-AA-T-----A----------- 6400
H1G.SE.93.SE6165 ......----A---------T-------------------------A------G--------------A--AC-G---------T---------G-A-AA--AA-G-----........................----AA--------A------A-C---GT------ 6502
H1H.CF.90.056 ......--------------T--------------------------A-----G-----------------A--------A--C------------C--A-CA--------........................A--AAA---A--T-A------A-C----A------ 6409
H1J.SE.93.SE7887 ......--C-A---------T-----------------C-------A------G--------------A---C-----------A---------G---CA--A--------........................----AA--CA--T-A--------C----A------ 6391
H1K.CM.96.MP535 ......----A-----------------------------------AA-----G-----------------------------C---------------A--A-------G........................----AA---A-T--A--T---A-A----A------ 6286
H1N.CM.95.YBF30 ......-----------G--T--T--------C-----------A-A------GA----C-----GT-AA-CC-------A--CT--AATAC---T-GAA-T--T------....................................-AT--T-G-CAC-GT-ATC-GT- 6659
H1O.BE.87.ANT70 ......--C-G---CA-A-CGGT---TACT-----------C---------AC----AGT-----G--AA-A--------G-CA--CT-TA---G-A-AA--AG---G-TG........................G-AAAAG--A-TTT---AGG--GA----AT--C-- 7114
H1O.CM.91.MVP5180 ......--CCAC---A-TTCAGTG--TACT-----------C--C-A----AC----AGT--------AA-AC-G-----G-CA--CT-TAG----A--A--AG-----TG........................GGAAAA---A-T--A--ATCA--A--G-AT--C-- 7113
CPZ.CD.90.ANT ......----A-------TCAGT------T--C--T--------A--C---A-G--GG----ATGGT-A--A--------A-C-TACCA-AC-A-CACTTC----G-A-TG........................AA--GTCGCAAA-AT--ATC--TGCTTGTA-G-T- 6531
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ......----G------A--------C--T--------------C-AA---------A----C---T--A-CA-T-----G--------TAC----A-CA--AC-G-A---........................GTAAA----GC-T-TA-A---A-CC-TGATTGG-- 6689
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ......----AC-----A--T--T-----------C--------A-A------GA----C--A--GT--A-CC----------CT-----AC-TC-A-TA-C-----A---...........................AAT----CA-AA---.........--AC-CT- 6615
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ......----AC-----T--T--------C-----T----------AA-----TA-T--T------T--A-CC-G-----T---------------A-AA-CA-G-----G..............................T-CAAGG-T--T.........-AGG-TC- 6610
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ......----A------T--T--T--G--T-----------C--C--A--T-----C--------GT-T--T--------A-CCT---A----A-G-T-AC---CC-AGAT...........................AGG---G--T-AA-TG--ATGG-C--T----- 6720
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ......----A------A--T--------T-----------C----AA-----G-C-A-C--C------A-T--G-----G---AC------CA-TC--ACT--GGCC---.................................A-AGACCCTTCA-AG--TTTAGC--- 6599
CPZ.CM.98.CAM3 GGAAGA----AC---A-A--------C--------T-----C--C--A-----G---A-T--A---T--A-CC-T-----A---G----C---A-CA--ACTA-TGC----.......................................AGG--C-GGT-C-R-T-CC- 6509
CPZ.CM.98.CAM5 ......---------A-A--------------C--T-----C--A--A---------A-T--A---G--A-CC-T-----A--C-----T-----G-G-CCC-CTG--GCTAGA...........................-G-GAAGATCTA-GACAC----T---T-- 6785
CPZ.GA.88.GAB1 ......-----T-----A--T-----G--T----------------AA-----G--TA-C-----GT-A--TA-T-----A---T----T----G-A-CA--ACTG-A---........................GTG-AG---AAGT-AA-A---A--G-TGT-TGG-- 7139
CPZ.GA.88.GAB2 ......----A------A--T-----G--T--C-------------A----ACT---A-T-----GT--A-AC-C--------CT-------------A-AG--GG-GTTC...............AGAACTAAGAA-A-G-CAGCTC-A-GTCTCAG-G-C--AG-T-- 6492
CPZ.TZ.01.TAN1 ......--CT-C------TCAGT---T--C-----------G---TAT--TA-GA--G-C--AGC-T-A-AC--------GTCC--G-A---------AAC-AA-GC-TAC...........................T-TGT-AAT--CTCAGT-AA--C-C--T--T- 6719
CPZ.US.85.CPZUS ......----A------T--T-----G--G-----T-----C--A-AA-----G--GA-T--A--G--CA-AA-----------T-----ACTA--A-T--TACTG-A---..............................-G-AAA...A--TT---AG-C-TT--TC- 7113
H2A.DE.x.BEN AAG...--C--T--A--AGTAG-T-CTTC---C---AGGATG--GGAAA-GCA-ACT--T---TGGT-TGGC--T-------C-AG-------A-TAGAAC-TAT--CTAT...........................TGGC--GG--GA--T---AGG-CT-T---T-G 7584
H2A.GW.x.ALI AAT...--CT-T--A--AGTAG-T-CTAC---C---AGGATG--GGA-A-GCA-ACT--T---TGGT-TGGC--T-------C-AGG------A-TAGAAC-TAT--CTAT...........................TGGC--GGT-GA--T---AGA-CT-T---C-G 7565
H2A.SN.x.ST AAT...---T-T--G--AGTAG-T-CTAC-------AGGATG--GGAAA-GCA-ACC--C---TGGT-TGGC--T-------C-AGG------A-TAGAAC-TAT--CTAT...........................TGGC--GGT-G---T---AGA-CT-T---T-G 7011
H2B.CI.x.EHO AAC...----GT--G--AGTAGT-TCT-TG...TACAGAATG--GGAAA--CAGACC--T--ATGGT-TGGC--C-----T-CAAGG------A-CAG-AC-TAT--CTAT...........................TGGC--GGT-AA------AGG-CT-T-----G 7543
H2B.GH.86.D205 AAC...--C-GT--G--AGTAG-GTCCTCC--C---AGAATG--GGAAA--CAGTCC--T--ATGGT-TGGC--C-----T-CAAGG-----GA-CAG-AC-TAT--ATAT...........................TGGC--GAA-AA------AGG-CC-T-----G 7551
H2G.CI.x.ABT96 AAT...--CT-T--A--AGTGGTCTCTAC-------AGAATG--GGAAA--CA-ACC--T--ATGGT-CGG---T-----A-CAAGG------A-TAGAAC-TAT--CTAT...........................TGGC--GGG-GA------AGG-CT-TA----G 6915
H2U.FR.96.12034 AAT...--CT-T--A--AGTAGTCTCTAC---C---AGAATG-GGG-AA--CA-ACC--T---TGGT-TGGA--T-------C-AG-T-----A-TAGAACTTAT--ATAC...........................TGGC--GGT-GA------AGA-C--TA--T-G 7044

V3 loop end
MAC.US.x.239 AAA...---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGGATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAACTTAT---TAC...........................TGGC--GGT-G---T---AGG-CT-TA--T-G 7502
Env _K__.__C__S__K__V__V__V__S__S__C__T__R__M__M__E__T__Q__T__S__T__W__F__G__F__N__G__T__R__A__E__N__R__T__Y__I__Y__.__.__.__.__.__.__.__.__.__W__H__G__R__D__N__R__T__I__I__S
MAC.US.x.251_1A11 AAA...---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGGATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAACTTAT---TAC...........................TGGC--GGT-G---T---AGA-CT-TA--T-G 7498
MAC.US.x.251_BK28 AAA...---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGGATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAACTTAT---TAC...........................TGGC--GGT-G---T---AGG-CT-TA--T-G 7484
MAC.US.x.EMBL_3 AAA...---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGGATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAACTTAT---TAC...........................TGGC--GGT-G---T---AGG-CT-TA--T-G 6633
SMM.SL.92.SL92B AAT...----GT--G--AGTAGT-TC-TC-------AGGATG--GGAAA--CAGACT--T--ATGGT-TGGC--T-----T-C-AG------GA-TAGAAC-TAT--ATAT...........................TGGC--GG-GGAAGT---AGA-C--TA--T-G 6938
SMM.US.x.H9 AAC...-----T--G--AGTAGTTTCTTC---C---AGAATG--GGAAA--CA-ACC--T---TGGT-TGGT--C-----T-C-AG-------A-TAGAAC-TAC---TAT...........................TGGC--RG--GAAG----AGA-CC-TA--T-G 6979
SMM.US.x.PGM53 AAC...---T-T--G--AGTGGTTTCTTC---C---AGAATG--GGA-A-GCA-ACC--T---TGGT-TGGT--C-----T-C-AGG------A-TAGAAC-TAC---TAT...........................TGGC--AGT-GAAGT---AGA-CC-TA--T-G 7436
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AAA...---T-T--G--AGTGGTTTCTTC---C---AGAATG--GGA-A-GCA-ACC--T---TGGT-TGGC--C-----T-C-AGG------A-TAGAAC-TAC---TAT...........................TGGC--GG--ATAGT---AGA-CC-TA--T-G 7509
STM.US.x.STM AAT...--CT-T--G--AGTAGTCTCCTCG-----TAGAATG--GGA-A--CA-ACT------TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAAC-TAT--CTAT...........................TGGC--GG--G---T---AGG-CT-TT--T-G 7141
SAB.SN.x.SAB1C ......----GG-----A-CAGT-TC-GCT--C--TAGGTT---C-ATA-TACT---AGC--AGG-A-AGGAA-T-----T---TAT-T--C-A-TAGAAC--A---CT-G.....................CAGAAAAATGGCAATT-CA-TG--T--GTT-TT--T-G 7367
TAN.UG.x.TAN1 ......----G------TTCAGT---TAGT-----TGGATTG--G-ATA-TAC---GAGCT-AGC-T-TGGCA------------AG------A-CAGAAC--A---AT-G.....................CAAAAGCATGGAG-G-GCA-T---T--GTG-TA----A 7156
VER.DE.x.AGM3 AAC...---T-T-----TTCAGTG--G--T-----TA-CTTG--A-ATA--AC---GA-T---GG----T----G-----G--CTACT----GA-TCGAACCCAG--AT-G.....................CAGAAACAT-GAG-A-GCA-TG-CT-AGTGTTAG-GT- 6694
VER.KE.x.9063 AAT...----GT-----TTCAGT------C-----TGGACTT--G-ATA--AC---T--T--AGG---A-----G-----A--CTATT-T--GA-TCGAAC-CA---AT-G.....................CAGAAGCAT-GAG-G-ATA-TG--T--GT--TAG-TC- 7196
VER.KE.x.AGM155 GAA...---T-T-----TTCAGT---G--T--C---AC-TT---G-ATA--AC----A-C---GGT---T-A--G-----A--CTATT-----A-TCGAACCCAG--CT-G.....................CAAAAACATGGAG-G-GCA-TG-CT-AGTGTTA--CT- 7176
VER.KE.x.TYO1 AAT...--CT-------ATCAGT---G--T------GGCTT---G-ATA--AC---GA----AGGGT--T--C-G-----A--CTATCAT--GA-TCGAACCCAG--AT-G.....................CAGAAACAT-GGG-A-ATA-T--CA-AGT-TTG--CT- 7175
COL.CM.x.CGU1 ......--C-AC-----G-CAG----GTCC-----C----AGT---ATAT-AC---CATGT----TG-AT-AG-C----C-TCAAA--AGTTGTCT--TTGG-CG-AAGAT..................AGAGAGGGA---TGGAAG-AT---TCA-GG-C--TTGAGTA 6491
GRV.ET.x.GRI_677 AAG...--C-AG-----TTCAGT---G--T-----TAGATT---C-ATA-TACTA--A-T--AGGGA-AGGA--------T---AG-T-----A-TAGAAC--AG--AT-G.....................CAGAAA-GAGGAAATGATA-TG--A-AGTT-TA----A 7067
MND_2.CM.98.CM16 ......-----C---A---CAG-------G--------GCC-T-GCCAG-CACCACC------ATGTGTGGA-CT-G---G-CAAA-CAT--TT-TA-T-A-T----ACAGACA......AATACAAAGAAAGGCAAA-AGG-G--TCAT---C--AAGT-TGTGTAT-G 7186
DRL.x.x.FAO ......----A----A-A-CAG----G--G-----TAGACAT--GCCTG-CAC-A-C--T-GC--TT-TGGC--C-------CAAAGCAT-GTC-G--T-AGT----AGA-ACA...............AGGGGAAAACCAG-C--TCT-A-TC--AAAT-TGTGT-T-G 6847
RCM.GA.x.GAB1 ......---GTT-----T-CTG-CACTTC---C------ATG----ATA-TACT--GG-CT-AGGGT-TGGA--------ATCAA-TAAT-T-A-T---ACTTGG--ATAT...........................CAG-GAAGGCAAAGT---AGG-C-GTT---GG 6792
RCM.NG.x.NG411 ......---CA------T-CAG--ACGTC---C-----CATG--A-ATA--AC------C--ATC-T-TGGA--------ATC-A-TAGT--GA-TAGAAC-TGG--CTAT...........................CAA-GAAAACAAAGT---AGG-C-GTT---GG 6836
MND_1.GA.x.MNDGB1 ......----GC---A-ATCAG----G--G-----T--GCACT-AGTAG-CAC----AGT-GCTTTT-TGGC--T-----A-C-A-GCATA-G...--A-G--A-T-G-T-CCCATAGATGATAAATATAGGGGCC-A-AGG-A--TCATC-A-GGAAGTTTGT-TAT-A 6610
MND_2.GA.x.M14 ......---G-C------TCAG-------G-----TG-CCC---GCCTG-TACTA--------ATGT-TGGC--T-----A-CAAA-CATA-TT-T--T-AGT-----TTGGTG......AACCCTCAA.........AAGG-G--TCAT---C--AAAT-TGTTTAT-G 7103
MND_2.x.x.5440 ......---GGG-----GTCTG----G--G--C---GCACCGC-GCCAG-CAC-A-C--T--AATGT-TGGC--C-----A-C-AAGCAT--TT-T--T-AGC-T---CAGACA......AACCCACGAAAAGGAAAA-ATG-G--TCAT---C--AAAT-TGTATAT-G 6813
MNE.US.x.MNE027 AAC...---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGAATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG-------A-TAGAACTTAT---TAC...........................TGGC--AG--AA--T---AGG-CT-TA--T-G 6973
LST.CD.88.447 ......-----C---A-A-CAG--ACC-CT--C---G-CTAT--G-TTAGTTC---GAGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-CCAATCATAC---C--T-A-T-----CC-CTA.........ACTCCAAAAAAGATG-GA---C--CTA--AGCAAAGTTTGTATAT-A 6207
LST.CD.88.485 ......-----C---A-A-CAG--ACT-CT--C---G-CTAT--G-TTAGTAC---GAGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-CCAATCATAC---G--TAAGT-----CC-CTA.........ACTCCAAAAAAGATG-GA---C--CT----GCGAAGTTTGTATAT-A 6204
LST.CD.88.524 ......-----T---A-A-CAG-TAC--C---C---G--TAC--G-TAAGTTC---TAGT-GCTTCT-TGGC--T-----A-CCAATCATAC------C-AGT-----CC-CTA.........ACTCCAAAAAAGATG-GAG--C-T-AT-GAGC-AAATTTGTTTAC-A 6210
LST.KE.x.lho7 ......---GA----A-A-CAG-TAC--C------TGGATAT--GCTTAGTAGT---AGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-C-AATCATACCAGG--T-AGC-T---CC-CTA.........ACTCCAAATAAGATG-AAG--C-A-AT-GTGCAAAGTTTGTGTAT-A 7276
GSN.CM.99.CN166 ......--CTAC-----GTCAG-----ACC--C--------C---CAA--CT-----G----ATGG--C-AT--------G-CCTATCAGCC--G-A-TAATACC-GA-T-ATG.....................ATGAATGG-A-G-A-A-TG-AT---T-GTT---GG 7015
GSN.CM.99.CN71 ......---T-C-----ATCAG-----AC---C--G-----C---CAA--TT-----G----ATGG--T-ATC-------G-C-TATCAGCC--GGA-CAATACC-GAGT-ATG.....................ATGAATGGCAAA-A-A-TG-AT---T-GT----GG 7006
MON.CM.99.L1 ......---T-T-----TTCTG-----AC------T----CT--CCAA--TA-----G-T---TGGT-C-A---G--CA-T-CGGGTAAT-CTCCCA-TAC-AC-G-A-TG........................ATGAAT--GCAG-AAA-TG-GT---T-GTAG-T-G 7023
MON.NG.x.NG1 ......--CT-R------TCAG-----AC---C--G-----T--A-T----A-------T---TGGT-T-A-C-T----CT-CCTCT--CAC-A-TR--ACCAC-G---TGATG........................AATGGGAAA-GAA-TG-AT-C-T-GTA----G 5639
MUS_1.CM.01.1085 ......----AT-----G-CTG-TAGG--T--C--G-----C--ATTA--CT-G--TG-T---TGG--A-A-C-T-----A-C-TATTT---G-G-A-TAATAC-GCAGT-ATG.....................ATGAATGGGGAT-AAA-TG-AT-A-T-GGA----A 6979
MUS_1.CM.01.CM1239 ......----AC-----G-CAG-TACG--T--C--G-----C--ATTA--CT-G--TG-T--CTGGT-A-A-C-T-------CATATTT-----G-A-TAATAC-GCAGT-ATG.....................ATGAATGGGGA--AAA-TG-AT---T-GGA----A 6951
MUS_2.CM.01.CM1246 ......----AT-----A-C-G-TAGG--C--C--T----AC--ATTA--GC--A-TG-T---TGG--A-AA--G-----T-CCTACCT-CC--GCA-T-ACAC-GC-GT-ATG.....................ATGAATGG-GAT-AAA-TG-AT---TTG------A 7086
MUS_2.CM.01.CM2500 ......----GG-----A-C-G-TACG--T--C--G-----C--ATT----C----TG-T---TGG--A-A-C-------T-CCTACTT-CCT-GCA-T-ATAC-GCAGT-ATG.....................ATGAATGGCAAG-AAA-TG-GT---T-G-T---CA 7015
DEN.CD.x.CD1 ......----A----A-GTCAG--AG-GTG------G---AG--ACACA-CA-G-CCAGC--CTGGT--A-CA-G--CA-T-CAG---A-CTTCT---TAATCAT-CACA-ATT...............ATAAGAAACACA-GCAAAGATA-TC-GA-A-T-G----TT- 7138
DEB.CM.99.CM40 ......--C-AC--C--G-CTG----GGC-------A--CTC--ACACA-CA-G-C---C--ATGGG-A-AA--T-----GTC-GAT-AG--GAGG-CA-A--AGC--CATATA......ATAAGAAAAGAGGTAAAA-GTG-GG-GCA-A-TGGAAGC-TT--T----G 6836
DEB.CM.99.CM5 ......-----C-----G-CTG----GGC-------A--CTC--ACATA-CA-G-C------ATGGA---AA--C-----TTCAGAT-A----AGG-CA-A--AC--ACATATC...............ATAAGGAAG...GGCC-GGAAA-T--GA-C-TT--TG-C-G 6775
TAL.CM.00.266 ......---CAC--CA--TCAG-------C------G-CCCT--C-CCA--A---C-G-T--GTGGT-AA-TC-C-----G-CAAAG......---A-TCACAC-CAGGTCATA.....................CA-CAGGC-CCA-A-A-TG-AAG-GCT-TA--CC- 6866
TAL.CM.01.8023 ......---CAT--CA--TCAG-------C--C---G--CCC--C-CCA-CA---C-G----ATGGT--G-TC-------T-CAAAG......---A-TCAGAC-CAA-T-ATA.....................CA-CAGGCACC--AAA-TG-AT-AGCC-TA--CC- 6410
SUN.GA.98.L14 ......----A----A-A-CTG-TACC-CT-----TA--TAT--G-CAAGTAC---TAGT-GCTTTT-TGGC--T-----A-C-AG-CATA-G-----T-AGT----ACC-ATC............AATAACAAGGTA-GAC-AGGGG-T--GGGA-AAT-TGTATGG-A 7335
SYK.KE.x.KE51 ......---CA------A-CAG----TTC---C------CCTT-C-ACA-TT-G-CTAGT--ATGGT-T-A-----------CCTATAA--C-A----CAA---T-GGTTTATT.....................AGACAA--GGAT-AAA-TG-AT-AGTG-TT---C- 6759
SYK.KE.x.SYK173 ......-----------A-CTG-----TC---C-----G-A-T-C-ATA--T-G-CTAGC--ATGGT-C-AAC-G-----G-CCTACAA--C-A----TAA---T-GATTTATC.....................AAACAA--GGAT-AAA-TG-GT-AGT--TT--TT- 7063
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H1B.FR.83.HXB2 AGTACAGCTGAACACATCTGTAGAAATTAATTGTACAAGACCCAACAACAATACAAGAAAAAGAATCCGTATCCAGAGAGGACCAGGGAGAGCATTTGTT............ACAATAGGAAAAATA...GGAAATATGAGACAAGCACATTGTAACATTAGTAGAGCAA 7233
Env __V__Q__L__N__T__S__V__E__I__N__C__T__R__P__N__N__N__T__R__K__R__I__R__I__Q__R__G__P__G__R__A__F__V__.__.__.__.__T__I__G__K__I__.__G__N__M__R__Q__A__H__C__N__I__S__R__A__
H101_AE.TH.90.CM240 ---G--C--T--T-A------------C--------C------TC-------...-C--G--C--GTATA-CTATA...--------AC---T---CTA-............-G--C----G-T---ATA--------A---A-----T-----G-G----A-G--A--- 6810
H102_AG.NG.x.IBNG -------T--GCT-ATC-----A-------------C-----T---------...-C--G--A-GGTGTACATATA...---------CA------CTA-............G---C---TG-C---ATA--GG----A-----------------TG-C----A-A--G 6754
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------AGA-C----G------------------------------...-C--G--A-GGTAT-CATATA...------------------TA-............G---C----G-C---ACA---G----A-------------------------T-A--- 6428
H104_cpx.CY.94.CY032 ---------TGCA-AGG-----A-------------C-----TGG-------...-C--G--A--GTGTACATATA...--G-----ACT-A---GGTA-............G---C---TG-----ATA---G----A------------------------G--AATG 6618
H1A1.UG.85.U455 ---------TGT--ATC-----A----C------T-C-----TT----T-CA-G--A---T-T-CGTA-GTATAGT-T----T----ACA------CTA-............GT--C---T------ATA--GG----A-----------------TG-C------AGGG 6681
H1B.US.90.WEAU160 ------------TGT---CA--------------------------------...-C--G--A--AAATA-CTTTA...-------------T-C--TA-............----C----G-----ATA---G----A----G-------------C--------A--- 7240
H1C.ET.86.ETH2220 ---------T--TGA--------------C------G-------G---T---...-C--G-GA--GTATA-GGATA...--------ACA-A----CTA-............G---C----G-C---ATA---G----A------------------------GA--A-- 6633
H1D.CD.84.84ZR085 ------T--T--TCA------------------------G---T----A--G...GA--G-CA--GGACACCTATA...----A----CA---GC-CTA-............----C-A-GT-T-C-ACAA-G-TA--AG--------T-------T------G---T-- 6772
H1F1.BE.93.VI850 ------C--T--TGA-------C-G---------------------------...-C--GG-A-GGTATACATTTA...--------ACA-A----CTA-............G---C----GC----ATA---G-C--A---A-G------------------G--A--C 6552
H1G.SE.93.SE6165 ---------T--T-A-A-------------------C-------------------TG-----G--AA-A--GGGA-TT--------ACA-A-G--CTA-............G---C---TGCC---ATA---G-C--A-----------------TG---C--A-AG-- 6660
H1H.CF.90.056 ---------T--G---C-A---A-C----CA-----C--G--T-----T---...-CG-G--C--GTATACATTTA...--G-----AC-------CTA-............G---C---TG-C--CATA---G----A-----------------T---------A--G 6561
H1J.SE.93.SE7887 ------A--T--T-A-A-----------GTG---TAC-----T--T------...-C--GG-A-GGTATACA-AT-...--------ACA--TGC-CTAC............G---C----G-----ATA--------A---G--A-----------------GA-AG-G 6543
H1K.CM.96.MP535 ---------T--TGA-A-----C----------------G--A---------...-C--G--A--GTATACATAT-...--------A-A------CTA-............----C---TG-T---ATA---G----A-----G--------C---------G---A-- 6438
H1N.CM.95.YBF30 G--G--ATG---TGAGA-A--GCC---A-----------G--AGGA--T---...-C-GG-G--CAGGTGCAGATA...-----T-CT-TGA-----TA-............-AC----A-------GTA---G-C--T---------T-C-----TG-CTC--A--A-C 6811
H1O.BE.87.ANT70 ---GACC--A---T-TA-CC--A-C--G-CC---GA------AC-A-TA......GAC-T-CA-GAGATG-GAATA...--T---AT-GCCTGG-ACAGCATGGGA......-T-GGG----C-GC-GGAAAC-GCTCA--GGC---TT----C--GTA--A-GCCA-TG 7269
H1O.CM.91.MVP5180 ----ACC--A-----TC--A--A-C--G-CC--C-T----GAAGGA-TTGCA...GAGGT-CA-GATATATATACA...--T---AT----TGGCGCAG-ATGACACTTAAA-G--GTAAC--T-C-TCACC--GATCA--GGT---TT------CATA--A--AGA-TG 7277
CPZ.CD.90.ANT T-G-A-AGAATT-GA-AACT--AC-----CA----T------AGGA--T-GG---GT--G-...-AT-TACAAATA...--------A-TGA-T--CTA-............-ACG---A--T-GC-ACA---G-C-CT--GA----GTTC----CAG-C-A--AGA-GC 6683
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------A--A-G----G-A--GA-TC-G-CG----AG--GGTAGGG--T--C...-C--G-G-C-AAGTACAGATA...--------A-TGA-C--CTA-............-AT--G-ACC-T---TTT--TG---CA--GA----CTT---CG-AC-C-A-G-GA--- 6841
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 G--G--AT-A--TGA-AG-A-CCC---A-----C--------AGGA--T--G...-C--G-G--CAAGTACAAATA...-----T--T-TGA----CTA-............-AC----A---T---ATA---G-C-CT--G------T-----G-GG-A-AC--GA--. 6766
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---------C--T---AG-A--C-C--C--------T--GGTAGGA--T--G...-C--T--A-GGAATCCC--TA...--------ACAGCTG--CTA-............GG--C--A--CTG--GTA---G-C-CA---G-G--T------G-A----ACCAGA--C 6762
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---GA-AT-A---GA-A-----CGTC-C-----C--T---A-AGGA--T--C...-C--T--A-GGTATACCTATA...------A-TCAGAT----TA-............GG-----A--CTG--ATA---G-C-CA--G--G--CTT---CC-GT-G-AC-A-A--G 6872
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -A-------C--AGATC-A---A-G----CA----GG-----AGGA--T--C...-C--G-G-TCAAATACAAATA...-------CA-TGA-T---TA-............-AC----A---TG--GTA--GG-C-CT---A-----T-----G-G--A-A-G-GA--C 6751
CPZ.CM.98.CAM3 GA-N--RT-TC-G-ANN-G--CAGC--A--------------AGGA--T-NC...--C-G-G--CAAATACAGATA...--------C-TGA-C---TA-............-AC----A---T--TGTA---G---CC----G----T-----C-G--C-A---GA--G 6661
CPZ.CM.98.CAM5 -A----AT-T--AGA-GGGA-TA-C--A-T-----TG-----AGGA--T--C...--C-G-G--CAA-TACAGATA...---------GT-T-C--CTA-............-AT----A---C---GTA--GG--CCC-----------------TG-C--C-AG--CC 6937
CPZ.GA.88.GAB1 ---------AGTAGA-G-A--TAGTC-A------CAT-----AGGA------...-C--GGG--GAGGTGCAGATA...--G-----A-TGA-C---TA-............-AT----A---TG--GTA---G---CC---TCT--CT-C-----G--A-A-G-GA-C- 7291
CPZ.GA.88.GAB2 -------T-A--A-GGG-AA-TCCC--------C-GT-----AGGA------...-C-GG----GCAATA-A--TT...A-C-------C-A----CT-C............-AC-CG-A-GCCC--ATA-----CCCT--GA----GTCC--CC--C---A-G-TA--C 6644
CPZ.TZ.01.TAN1 ----A-AT-T--TGT---AA--A-TT-A-CG---GA----A-AGGA------------GGTCA-G-A-AG--AGGTCC---TATGACCTTTTAT..................-AT----A---TG--GTA--GG-C-CC--GA----TT-----TCAG-C-A-GC-A--- 6871
CPZ.US.85.CPZUS ------AT-CTCAGAGGGA--CA-T--G-C-----TT-----AGGA------...-C-GTGG---ATGTACAA-TA...--------A-TGA-T---TA-............-AC---CC---G---GTA---G--G-A---G----------------CTCA-A-CTG- 7265
H2A.DE.x.BEN CT--A-CAA-T-TTATAA-C-CAC---GCG-----AG-----AGGA--T--G---GTTTT-CC---AACAC-TAT-TC----TT--T-TTT.....................CACTCTCAGCC---CAACAC--GGCCT--G--G---TGG--CCGGT--...G---GC- 7730
H2A.GW.x.ALI CT--A-CAAAC-TTATAA-C-TACT--GC------AG--G--AGGA--T--G---GTTGT-CC---AACAC-TAT-TC---GTT-ATATTT.....................CACTCCCAGCC---CAATAA--GACCC---------TGG--CTGGT-C...-A--GCG 7711
H2A.SN.x.ST CT--A-CAA-TTTTATAA-C-CACCG-AC------AG--G--AGGA-----G---GTTGT-CC---AACAC--AT-TC---GTT--T-TTT.....................CACTCCCAGCC---CAATA---GACCC--G------TGG--CTGGT-C...-A--GCG 7157
H2B.CI.x.EHO CT--A-TTCAT-TTATAA-C-GAC---GC-C----A---G--AGGA-----A-TGGTTGTGCC---AA-A-C-GT-TC---TATTCTCTTC.....................CATTC-CAGCCT--CAATAA--GACCT-A------TTGG--CTGGT--...-A--G-- 7689
H2B.GH.86.D205 CT--A-TACAT--TATAA-T-GTC---AC-C----AG--G--AGGA-----G--GGTTGT-CC---AA-A-C-GT-TC-----T-CTTTTC.....................CATTC-CAGCCT--CAATAAG-GACCC--------TTGG--CTGGT--...-AG-G-- 7697
H2G.CI.x.ABT96 TT--A-TAA-T-TTATAA-T--AC---A-RA----GG-----AGGG--T--A---GT-TT-CC---TAC---TAT-TC---G-T--TCTTC.....................CACTCTCA-CC---CAAT-A--GACCC-----G--TTGG---TGGT--...G---GC- 7061
H2U.FR.96.12034 CT--A-TAA-T-TTATAA-T--AC---GT-C----G---G--AGGG--T--G---GTCTT-CC-G-AACC--TAT-TC-----T--T-TTC.....................CATTCTCA-GCT--CAATAAC---CCA-A------TTGG---TGGT--...G-T-G-- 7190

V4 loop start V4 loop end
MAC.US.x.239 TT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT---TTG-TTTTC.....................CACTC-CA-CC---CAAT-AT-GGCCA-AG--G---TGG---TGGT--...G---G-- 7648
Env __L__N__K__Y__Y__N__L__T__M__K__C__R__R__P__G__N__K__T__V__L__P__V__T__I__M__S__G__L__V__F__.__.__.__.__.__.__.__H__S__Q__P__I__N__D__R__P__K__Q__A__W__C__W__F__.__G__G__
MAC.US.x.251_1A11 TT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---A--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCTCA-TTG-TTTTC.....................CACTC-CA-CC---CAAT-AT-GGCCA-AG--G---TGG---TGGT--...----G-- 7644
MAC.US.x.251_BK28 TT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT---TTG-TTTTC.....................CACTC-CA-CC---CAAT-AT-GGCCA-AG--G---TGG---TGGT--...G---G-- 7630
MAC.US.x.EMBL_3 TT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT---TTG-TTTTC.....................CACTC-CA-CC-C-CACT-AT-GGCCA-AG--G---TGG---TGGT--...G---G-- 6779
SMM.SL.92.SL92B CT--A-TAA-T-TTATAA-T-GAC---A--G--C-G------AGGA--T--G---GTCCT-CC-G--ACC--TAT-TC---TTTG-TCTTT.....................CATTCGCA-CC----AAT-AG-GGCCA---------TGG--CTGGT--...G---G-- 7084
SMM.US.x.H9 CT--A-TAA-T-TTRTAA-C--AC---G-GA----G------AGGA--T--G---GTCTT-CC-G--ACC--TAT-TC---GTTG-TCTTC.....................CATTCGCA-CCC---AAT-AG-GACCA-A---G--CTGG--CTGGT--...G---G-G 7125
SMM.US.x.PGM53 CT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---A-GA----G---G--AGGA--T--G---GTCTT-CC-G--ACC--TAT-TC---GTTGATCTTC.....................CATTCGCA-CCC---AAT-AG-GACCA-A------CTGG--CTGGT--...G---G-- 7582
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TC---GTTG-TCTTC.....................CATTCGCA-CCC---AAT-AG-GACCA-A---G--CTGG--CTGGT--...G---G-- 7655
STM.US.x.STM CT-GA-CAA-T-TTACAA-T--AC---G-GC----G------AGGG-----A---GTCTT-CC-G--ACC--TAT-TC---CTTG-TCTTC.....................CATTCGCA-CCC--TAAT-AG-GACCA-A------TTGG--CTGGT--...G---G-G 7287
SAB.SN.x.SAB1C GC-CA-TAGAT-TTTTAA-T--ACT--C-GA----G------AGGA--T--G---GT-TTGCCTG-AACC---AT-GCT--CTTG-TCTTC.....................CAT-GCCAG---TATAACACC-GGT---A------TTGG--CTGGT--...G---GT- 7513
TAN.UG.x.TAN1 -C--A-TAAAC-TTATAAGT-GA-G--AGTG----G------AGGA--T--G---GTCTT-CC-G-AACC---AT-GC---T-TC-T-TTC.....................CACTC-CA-C--TATAATAC---AT-A---------TGG--CC-TT-C...CAG-GTG 7302
VER.DE.x.AGM3 -T-TA-TAAAC-TTACAA-C--AC-G---C---C-A------AGGA-----A---GTCTT-CC-G-AACA---AT-GC---G-T--T-TTT.....................CATTCTCAG-GGTACAATAC--GGC----------TTGG---C--T-C...CAG-GC- 6840
VER.KE.x.9063 TT-TA-CAA-T-TTACAA-T-GAC-G-C-C---C-A---G--AGGA--T--G---GTCTT-CC-G-AACC--AAT-GC---TTT--TTTTT.....................CATTCGCAG---TACAATACG--GC-T-----G--CTGG---C-TT-C...CA--GC- 7342
VER.KE.x.AGM155 GC-CA-TAA-C-TTATAACC-GAC-G---CA--C-A---G--AGGG--T--G---GTCTTGCC-G-AACG--AAT-GC----TT--TCTTC.....................CACTC-CAG--GTATAATAC--GAC-A--G--G--CTGG--CC--T-C...CAG-GC- 7322
VER.KE.x.TYO1 GT-CA-CAA-C--TATAA-C--TC-G-C-CC----GG-----AGGA-----G---GTCCT-CCGG-AACG--AAT-GCG----TG-TTTTC.....................CACTCTCA----TACAACATG--GC-T-----G--TTGG---C--T-C...GA--GC- 7321
COL.CM.x.CGU1 TTATTG-T-TCCA-A-GA-A---CTT-AGGG----T----AGAGGA--T-G-T-TCAC-G--ATC-AAAC-CTGCC-AT---G--AAATTCTAC..................TATGAGCTT-TTCCTTATTC---AGGC-TTT-T-G-AGG---C-GT--GTACC-ATG- 6643
GRV.ET.x.GRI_677 GT-GA-TAA-TTTTACAACT-GAC-G-G-GA--CCG------TGGT--T--A---GTGTTGCC-G-AACA---AT-GC---GTT--TATTT.....................CACTCTCAG---TATAATACC-GGT-A-A------GTGG--CC--T-C...CA--G-G 7213
MND_2.CM.98.CM16 ----G-TGA---GTACAACT--C--G-AGTA----G----AAAGGA----GAT-TGTG-TCTC--CA-C--GTGCA-CG---TTGATCTTTTAT..................-GTGGGTT-G--CC-GGGAA----C-T-AGA---GTATG---C-GT-G...-AG-G-C 7335
DRL.x.x.FAO G--TA-TAA---ATGGAACC-CA------TC----G----AAAGGA--T-GG-GC-T--T-TCT-CA-CCTCAGCCTC---GTTGTT-TTTTAT..................CATGGGTT-G--CC-GGAAA----T-A-A-AG--G-ATG-----AT--...GA--G-C 6996
RCM.GA.x.GAB1 TC-CA-TAGTTTTTATAA-T-GTC-G-A-CA--C-GG-----TTCA--T-GA---GTG---G-G--ATCGC-AGCA-C----GTC...TTT.....................-TCTC-CT--G-G--GAGAAG-GACCA-A-GG---TTGG----GAT--...GA--GG- 6935
RCM.NG.x.NG411 GT--A-TAGAC-TTTTAA-T--AC-G-A-C-----GG-----A-GT----GA---GTG---G-----TCAT-AGCA-C----GT-...TTC.....................-TCTCTCT--GGG-GCAAAA--GGCCA-A-GG---TTGG----GAT--...GAT-G-G 6979
MND_1.GA.x.MNDGB1 G--G-CAGGA--ATATGGCT--A-G--AG-A---CAC---AAAGGA--T-GGT--GT-GTG--T-CT-CATCAGCT-C----TT-TTATTTTAT..................CATGGGTT-G--CCTGGAAAG---T-A-AGA---GCATG--C-C-T-C...-A--G-C 6759
MND_2.GA.x.M14 G--GA-CAAA--ATGGGGGT-GA-GG-GGTA---GAT--GAAGGGA----GGT-T-T-GTTTC-G---CA-GTGCATC----TT-ATTTTCTAT..................CATGGGTT-G--CC-GGCA-G---C---A-A---G-ATG--C-GGT-A...-T--G-C 7252
MND_2.x.x.5440 ---GG-TAAA--ATGGGGAT--C-GG-A-GG----G---GAAGGGA--T-GAT-T-TC-TTTCC-CA-CA-GTTCT-C----TTGCT-TTCTAT..................CATGGGTTGG-GCC-GGAAAG---C-T---A-G-GCA-G---C-GT-A...GA--GG- 6962
MNE.US.x.MNE027 TT-GA-TAA-T-T-ATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT---TTG-TTTTC.....................CACTC-CA-CC---CAAT-A--GGCCA-A---G---TGG----GGT--...GA--G-- 7119
LST.CD.88.447 ----GCAGGA--ATGGGGAC-CATT----GA----TT--GAAAGGA--T-GGT--GA-GT-TCT-C-AT--GTTCA-C-----TTCT-TTTTAC..................TATGGCTTGG--CATGGTA-C-GGC-----TTG--T--G-----AT--...GA--G-C 6356
LST.CD.88.485 ----TCAGGA--ATGGGGAC-CATT--C-GA----TT--GAAAGGA----GGT--GA-GTCTCT-C-ATC-GTTCA-C-----TTCT-TTTTAC..................TATGGCTTGG--CATGGTA-C-GGC-----TTG--T--G-----AT--...GA--G-C 6353
LST.CD.88.524 G---GCAGGA--ATGGGGAC--ATC----GA----T----AAAGGA--T-GGT--GA-GTCTCC-CAATC-GTTCA-C-----TTCT-TTTTAC..................TATGGGTT-G--CATGGGTCT-GAC-A---TTG-----A--C--AT--...GAG-GTC 6359
LST.KE.x.lho7 ----GCAGGA--ATGGGG-T--ATT----GA--C-T----AAAGGA--T-GAT--GA-GT-TCC-CAAT--G-TCT-C----TATTTATTTTAT..................TATGGCCT-G--CATGGCA-C-GAT-A---TT------G-----AT--...GA--GCC 7425
GSN.CM.99.CN166 CT-TGGAGAAG-TTATCA-C-TA-TC---CA----TC-----TGGA--T--A--C-T--G--ATT-G-AA--AGGAGCG---ATGACATTTTAT..................T-CCA--TG-T-G--GGA-------CT--GA----CT----CCGAC--GA-CCT-AT- 7167
GSN.CM.99.CN71 CT-TGG-GAAG-TTATCAGC-TACTC---CA----TC-----TGGA--T--A--CCT-----ATT-A-AG--AGGAGC----ATGACATTCTAC..................T-CCA-ATT-T-G--GGG---G---CT--GA-G--CT----C--AC-C-ACCATA--- 7158
MON.CM.99.L1 -T-GGCTAA-C--CT-CA---CA-C----C---C-TT--G--AGGA-----A--T-TT-GG-ATT-A-AG--AGGAGC---CATGACATTCTAT..................T-GCA-CTT-T-G-GGGA--T----CTC-TA----CT-C--C--AG---A--AGA-CC 7175
MON.NG.x.NG1 GC-TGM-AA--C-CTC--A--GA-C--A-C---C-TT-----AGGA--T--G--CTT--G--ATT-A-AG--TGGTGC----ATGACATTCTAT..................T-GCA-ATC-T-G-GGGA-----C-CY---A-G---T-C---C-GG-A-A--AGA--C 5791
MUS_1.CM.01.1085 -T-TGG-GAA--TTTTAGA---A-TC---C-----T------AGG------G----T--GG-ACC-T-AA--AGGAGC---CATGACTTTCTAT..................T-GCAGCTT-T-G--GAT--CG---CAC-CAG---CT----C--A--A-A--AGA--C 7131
MUS_1.CM.01.CM1239 GT-TGG-GAA---TTTAGA--TA-CT-A-CC--CTT---G--AGG---T--G--T-T--GG-ACC---AG--AGG-GC---CATGACTTTCTAT..................T--CAGCTT-T-G--GGA--GG-C-CAC--AG----T-C--C--G--A-AC-A-A--C 7103
MUS_2.CM.01.CM1246 -T-TGGAGAA---TTTAGG---A-TC-A-CC----TT--G--AGGA--T--G----TT-G--ATC-A-AG--AGGAGC---CATGACCTTCTAT..................T-TCAGCTG-T-G-GGAT---G-C-CCC-CAGG---T----C--G--C-A--A-A-TC 7238
MUS_2.CM.01.CM2500 -T-TGGAGAA--TTTTAGG--CA-TT-A-CA--CCTG--G--AGGA--T--G--T-TT-G--ACC-T-AA--AGGAGC---CATGTCTTTCTAT..................T-TCAGCT--T-G--GAT---G---CCC-CAG---CT----C--A--C-AC-AGA-CC 7167
DEN.CD.x.CD1 -T-CAGAAA--GTT-TGTAA-CA--T-G--G-----C--G--AGGG--TGTA--CCT---GG--T-AAAC--GGCAGC----AT--TC-TG..................AGAG-C-CTATT-T-CC-AGAA-GGC---T--GAG----GCA--C--G--AGTAG---GC- 7290
DEB.CM.99.CM40 ---G-CCGCT--ATACAACT-GAC-T-A-CA---GT---G--AGGA--T--G--CTACCG-GCC--A-AC--GGCT-C---T-TGTCCTTTTAT..................--T-CCTTT-T-CA-AGGCTG-GG--A-AGAG-----------GAC-A...-AC-G-- 6985
DEB.CM.99.CM5 -A-C-CA-CA--GTATAA-C--TCTT-GG-----GTT--G--AGGG-----G--GTAT-G-GCTG-T-A---GGCC-C---G-T-TCCTTTTAT..................----CCTTC-T-CC-AGGCTG-GG--A-AGAG-----------GG--G...----GT- 6924
TAL.CM.00.266 CC--GGAAA-G-ACACAACC-CAC---C-CA--C-T------AGGA--T-GG----T---GGACT-A-AG--AGCAGC-----T-AT-TTTCAC..................-GCCAGAT--T-GC-GGGAAG--CC-C-ACAGG--CT-------GC-A...GAG-GC- 7015
TAL.CM.01.8023 CT--GG-AA-G-ACACAACA-CACC--AC-G--C-TT-----AGGA--T-GA----TC---GATC-T-AG--AGCAGC---T-T-AT-TTTCAC..................-GTCAGATC-T-GC-GGTAA-G--T-A-AGAG---CT-------G--A...GA--G-- 6559
SUN.GA.98.L14 ----GCAGCT--GTGGGGGT---T----C-G--C-T---GAAAGGG--T-GGT--CA-GT---T-CTATA-GTAGT-C-----TGCT-TTTTAT..................TATGGGCT-G-GCC-GGTTCT--GT-A----TG-----G-----AT--...GT--G-C 7484
SYK.KE.x.KE51 ---G-CAGAA--ATT-GGAT--C--C-GGTG---GA------AGGA--TG-GT-T-T-----AC----AAT-GGCAGC----TTTTTCTTGC--G-GA--.........CAAGGG-G-TTG----C-GGGAA-GC-GC--A-AG----TT---C--AG-C...-A--G-G 6917
SYK.KE.x.SYK173 ---T-CAGAAGCACTTAGAT-GC-G----TA---GA------AGGA--TG-GT-T-TC----AT--T-AAT-GGCTGC---CTATTTCCTCC--G-AA-A.........CAAGGG-A-TTG----CCGGGA-GG-CGCA-A--GT--CTTC---CGAG-A...-C--G-- 7221
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H1B.FR.83.HXB2 AATGGAATAACACTTTAAAACAGATAGCTAGCAAATTAAGAGAACAATTTGGAAATAATAAAACAATAATC....................................................................................TTTAAGCAATCCTCA 7319
Env K__W__N__N__T__L__K__Q__I__A__S__K__L__R__E__Q__F__G__N__N__K__T__I__I__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__F__K__Q__S__S_
H101_AE.TH.90.CM240 ----------AGT----------G--A--GAA-------A---G--C---AAT--G-CA..........................................................................................ATAATC---C-A-C-C----- 6890
H102_AG.NG.x.IBNG ----------A------C-T---G---T--CAC------AGACGT-C---AAG--C-CC-C-.......................................................................................ATAATC---GCTA-CC---T- 6837
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------------A-------------T--T----------A----------G-----A-C-.......................................................................................ATAGTC-----T--------- 6511
H104_cpx.CY.94.CY032 -T------G----C------GT----AG-GAAG----G-A-AG--TC--CCCT-----A-C--T--A-.......................................................................................---GCT-C-C--GT- 6701
H1A1.UG.85.U455 -C-------GA---A--C-----G-----GAAC------AGA--A-G---AAT--C--A-C-.......................................................................................ATAATC---GCTAGC------ 6764
H1B.US.90.WEAU160 GT-------------------------T-GAA------------AT-AAACA-TT---G--T-A--C---A.................................................................................GTT-----A--------- 7329
H1C.ET.86.ETH2220 ----------A---C--C--A--G--AAGGAA------CA-A-G--C--CCCT---...------....................................................................................ATAGAA-------C------- 6716
H1D.CD.84.84ZR085 -------------C---CG----G-------A------G--A-C-TT--GAACC-A-CA---.......................................................................................ATAATT-----A-C------- 6855
H1F1.BE.93.VI850 --------------C-GG-GT-TG--AAGGCAG------AGTCG--T--CCCT------...---GC-.................................................................................ATAAAA-----C--------- 6638
H1G.SE.93.SE6165 -------AG-GG-C---C-GA-TG-C---GCAG--C--G-GA--ATC---AAT--G-GC-GCGAG-AC.................................................................................ATAACC-----CTC---TG-- 6749
H1H.CF.90.056 -C--------G------C-C---G---T--CAC-----G--AT---C--GAAC----GA-C-.......................................................................................ATAAGC-------C-AA---- 6644
H1J.SE.93.SE7887 -T----G----------CGTAGAG------CA---C----------C---AAT--A-CA..........................................................................................ATAAAC----CATC-C----- 6623
H1K.CM.96.MP535 -------C-TG-------GCAGAG--AAGGAA--GC---A------T---AAG---GGA-C--T-....................................................................................ACATTTAAACCA-C-AA-C-- 6524
H1N.CM.95.YBF30 T----G-ACCA-TG-GG--TAGA-C-AGAGAGG--A---AGA--ATCC-G--G--A--C--C.................................................................................ATAACCTTCAGGGC-CGAG-GAGGAAT 6900
H1O.BE.87.ANT70 -T---GGA--A-TA--------A-C----GAA-GG-ATTT-----T-G-AAAC----CAGGT..............................................................................AGTATTAACATGACA--C--T--CAG-AGC 7361
H1O.CM.91.MVP5180 T----G-A--TG-CC--C----A-C-----TA-GG-ATTT-A-T-TTG-AAACC-A-CAG-G-AT..............................................................................GTTACCATAATA--C-GCAG-A-TAGT 7369
CPZ.CD.90.ANT T----G-AC-AG-ACGT--CA-A-C--AGCA-GTTC-TGCG--G--T-GGAA---AGTAG-C-AC-A--C-AAT........................................................................GCGAAAACAA-ATG-AC--T-CA- 6781
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 C-------G-A--AC-GC--A-AG-TAGAGAA-GC----T-A-GG--A-AAA-GCA---GC--ATGG--C-TAC........................................................................AATATAACG---G---C-AG-AGT 6939
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..---G-AC-A-TA-GG--TACA-C-AAACAA-T-A---T-A-CA-C.....................-GAAAG........................................................................AATATTACA----TA-CCAATC-- 6841
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -T---T----A-TAC----C---G-GAAA--AG-GC---CCACGGTC--CAATG-ATC---C-A-.................................................................................ACTGTACAC---GCAA-CAGT--- 6851
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 T-----C---T--A--T---A-AG--AGGCA-GCC----AT---AC--A-AAGGGC...T-TCTCGG--ATGAA........................................................................ACTATCACA---GGA-C-AG-A-G 6967
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -G---GCA--AG-CC-C--TG-A-C-AAAGAAGTTC----GA-CAT-C-GA-G--G..........................................................................................AACATAAGC----T-GTCC-T--T 6831
CPZ.CM.98.CAM3 TC---G-CG-A-GAC----TG-A-CT-G-CAAGCC--GC----G-TT---AC---CCT--C-CA-G-C....................................................................................AAC----CAGT-AGTC-- 6747
CPZ.CM.98.CAM5 -G----TG--A-AG-----CG---CC---TTAGCCA--GC-A-GT-TGA-AA--GC-TAGC--A-G-C....................................................................................ACC----CA-C-AA-C-C 7023
CPZ.GA.88.GAB1 C-------CGA--GG-GG--G-AG--AAA-AGGCT---GC-ACCTC--CAAATCGA-CAGC-G-C-AC--A.................................................................................ACAC-C--CAG-G----T 7380
CPZ.GA.88.GAB2 T-----------T-C----CAGA---AAACAA--GA-T-A-A-CAGCACAACGTGGC-C-GGGGGGAC---.................................................................................ACA--C-CAA-GCATC-- 6733
CPZ.TZ.01.TAN1 C----T-C-GG-AC---G-TTG-GCTATGGCTGCCA---ACAC-ACCA-GA-GGCC-GA--TGA--CGG-A...........................................................................CAACAAACG--CC-ATGGCAGAGG 6966
CPZ.US.85.CPZUS C----G-G--ACAGAG----T-C-CTTTAGAG-T-A---A-A-GG--GCAAACCTG-CA--GGT-.......................................................................................GAG--A-TT-C-AATG-- 7348
H2A.DE.x.BEN G-----GGG-AG-CA-GC-GG--G-GAAGCAA-CCC-TGT-C----TCCCA--T-C--AGG--TC-ATGATACA..................................................................GGGAAAATTAACTTTACG--A-CGGGAG-- 7834
H2A.GW.x.ALI ------GG--AG-CA-GC-GG--G-GAAGGAA-CCC-TGT-A----TCCCA-GT----AGG---C-ATGA-ACA..................................................................AACCAAATTAACTTTACA--A-C-GGAAG- 7815
H2A.SN.x.ST -G-----GG-AG-CA-G--GG--G-GAAGCTA-CCC-TGC-A----TCCCA-GT----AGG---C-ACGA-ACA..................................................................GAAAAAATTCGTTTTA-AGC--C-GGAGA- 7261
H2B.CI.x.EHO -C----CAG-AG-CA--C-GG--G-GAAAGAG-CCA-T-A-A-T--TCCCA--T--TCAGG-----C--ATATC..................................................................TCACAGATAAGGTTAGCAG----CG-GAG- 7793
H2B.GH.86.D205 -C----CAG-AG-CA----GG--G-GAAA--G-CCA-C-T-A----TCCCA-GT----AGG-GGTGC--AAAATATCACA............................................................AGCGTAAAGTTAGTA-CAG-A--TGGAAA- 7807
H2G.CI.x.ABT96 -------GG-AG-CA-GC-GG--G--AAGGAA-CCG-GGTCA-G--CCCCA-CT----AGG-----ATGA-ACA..................................................................AAGAAMATAACCTTTACA-CA-C-GGAGA- 7165
H2U.FR.96.12034 -T-----AGGGG-AA-CC-GG--G-GAAGGAG-CCA-TGCCA-C--TCCCA-GT--C--GGT--C-AG-ATATT..................................................................AGTCAGATAAATCTGGCAG-A-C-G-AGG- 7294
MAC.US.x.239 -------GG-TG-AA-----G--G-GAAGCAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT..................................................................GATAAAATCAATTTGACGGCT-CTGGAGG- 7752
Env K__W__K__D__A__I__K__E__V__K__Q__T__I__V__K__H__P__R__Y__T__G__T__N__N__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__D__K__I__N__L__T__A__P__G__G_
MAC.US.x.251_1A11 -------GG-TG-AA-----G--G-GAAGCAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT..................................................................GATAAAATCAATTTGACGGCT-CTGGAGG- 7748
MAC.US.x.251_BK28 -------GG-TG-AA-----G--G-GAAACAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT..................................................................GATAAAATCAATTTAACGGCT-CTGGAGG- 7734
MAC.US.x.EMBL_3 -------GG-TG-AA-----G--G-GAAACAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT..................................................................GATAAAATCAATTTAACGGCT-CTGGAGG- 6883
SMM.SL.92.SL92B ------GAG-AG--A-GC-GG--G-TAAG-AA-CCA--GTCA----CCCCA-GT---C-GG---C-ATGATACT..................................................................AGGAAAATTAATCTAACGGCC-CGGGAGG- 7188
SMM.US.x.H9 -------AG-GG-CA-CCGGG-AG-GAAGGMAMCC--GGTCA----TCCCA-GT----GGG---T-ATRAKAYT..................................................................RAACAAATTAAGCTAACAGCT-C-GGAGG- 7229
SMM.US.x.PGM53 GT----GAG-GG-CA-CC-GG--G-GAAGGAA-CCA-TGTCA----TCCCA--T---CGGG---T-ATGAGACT..................................................................AAGAAAATTAATCTGACAGCT-C-GGAGG- 7686
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -C----GCG-GG-CA-CC-GG-AG-GAAGGAA-CC--GGTCA----TCCCA-GT---CGGG---T-ATGATACT..................................................................AGGAAAATTAATCTAACAGCT-C-G-AGG- 7759
STM.US.x.STM ------GAGGAG-AA-----G--G-TAAGGAA-CC--GGTCA----TCCCA-GT---CAGG---C-ATGA-ACG..................................................................GCAAAAATAAGGATAG-GGCT-CTGGGGG- 7391
SAB.SN.x.SAB1C -T----GAGGAG-C-GG--GG-AG-CAAAGAA-C-A--GTGAG--T-CCACC---A--GT-T-GTGGC-CAAAT..................................................................GACACAAACAAGATT---CTA---AGACA- 7617
TAN.UG.x.TAN1 -T-----AGGAG-C-GG-GGG-AG-GAGA-AA-C-A--GTG--G-TTCCAAA-G-G--AT-TCG-GGG-CAAAT..................................................................AACACAAGGCAGATT-GGCTAAGTAGACA- 7406
VER.DE.x.AGM3 -C----GAGGAG-C-GG---G-AG--AAA-ATG--A--GT-A--TT-CCAAA-G---GAT-CCA-GG--C-AAT..................................................................GATACTGAAGAGATT-A-CT---GAGACT- 6944
VER.KE.x.9063 GG----GAG-AG-C-GG--GG--G-TAAAGAAG--A---TCA--TT-CCAAA-G---GGT-TCGGGG--C-AAT..................................................................GATACAGAGAAAATA-A-CT---GAGACAG 7446
VER.KE.x.AGM155 -T-----AGGAG---GG--GG-AG--CAAGAGG--A--GT-A--TT-CCAAA-G-ACGGT-CCA-GGC-C-AAT..................................................................GATACAAACAAAATC---TT----AGACA- 7426
VER.KE.x.TYO1 -T----GAGGTG-C-GGCGGG-AG--AAACAA---A--GT---GTT-CCAAA-G-C-GGT-T-A-GG--C-AAT..................................................................AATACAGAACACATA-ACCT----AGACA- 7425
COL.CM.x.CGU1 CTG--C-G--T-AGAA---CA-A-C-CAATT-GC-A--GA-ATCA--AAGAATTTA-CAGCTTGGC--GAGCGCATTTCACGCAAAAATATA...................................................ACTATCACTCCAAGG--TGG-AATAG- 6762
GRV.ET.x.GRI_677 -T-----AGGGG-A-GG---G-AG-CAGAGAAG--G---AGA--GTGAAAAATCT--CAG--GT--GC--AGAA.....................................................................AATATACATCTGAGA-G-AT--GG... 7311
MND_2.CM.98.CM16 -----GGA-TAG-CA-GC-TG-TC----A-TAG--------A--AT-GACA-CTCC-TATGG-G--ATG-AACA...AAGGGCTATTGCAAGGGGTTAAAAAGAAAG.........GAAAATAGAACGGGTTGTGCCCTTAAAACAATAAAGGTC-C-G-CT-CA--A-G 7493
DRL.x.x.FAO -----GGA--GG-----GG-AGTC----C-AAG------A-TC-GT-AG----TCC-T-TGG-G--AT-CTACTAATAGCACATGCATAAGTCTCAAAGGCAAAAAGATCCAGGACAGAAACGTGACAGGGTGCATGTTAAAGCAGCTTAAGGTGGA---TT-CA--A-C 7166
RCM.GA.x.GAB1 -T----CGG-TG-A-GG---G-AG--AAAGAG-G-G-G-A-AC-AC-AAA--GT--CGAGGT--T-GT-A-ACA..................................................................GACAAAATAAAGATAAGA-CAGT--ATGGT 7039
RCM.NG.x.NG411 -T-----AGGTG-G-GG---G--G--AAAGAGGC-A-T-ACA-GAC-AAA---T----AGGT---CG-CAGCCT..................................................................GAGAATATAACTATAAGATCAGTC-ATGG- 7083
MND_1.GA.x.MNDGB1 GT---GGGTTAG-AC-TTGGAGTC------AAG--C---ATA--TT-AA--ACTCC-TC...-A-G-G.........AACCAGACCTGTAAAAATTTTACTAGCACTGGAGAGGAGAACAAACAAAACACGGACAAGCAAAAGGAGTTTGCCAAA-GC-TAA-GA-TCTT 6917
MND_2.GA.x.M14 -----GGA-GAG----G--CGCAT--T-AC-TG------AGA--GT-AA--C--G--T-T-T-G-GGTT-TAATGCAAGTGGCCCTTGCAGGGGGATAAACAATAGA...GGAGTGGTAAACAAAACAGGGTGTGCCTTGAAAACAATAGAAGTAAG---CT-CA--A-C 7419
MND_2.x.x.5440 -----GGAC-GG-----C-TAGTC--T-ATTAG-GC-----A-GAT-AA--AT-GC-T-T-C-A-GAC-A-CACAATATGACATGTAAAAGCAGTAACAACAAA............AAGAACACAACAGGGTGTCATCTTAAAACTATAAGTATAAG-G--TCCA--GTT 7120
MNE.US.x.MNE027 -T-----GG-GG-AA-----G--G-GAAGCAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT..................................................................GATAAAATCAATTTGACGGCT-CTCGAGG- 7223
LST.CD.88.447 -G---GGA-GA-TG--TC-TA-TT---GA-A--TGC-T-A-AGG-TTAA--C--CAGCG-TG-ATTAT-C-CATGGAAACTGTATAGATAACACA.....................AAGCCTTGTGGTAGACAACTAAAGGGATTACCTATAGCAAA--T-AC-AGAAG- 6505
LST.CD.88.485 -----GGA-GG-TG--T--TA-TT---GG-AA-TGC-TCA-A-G-TTAA--C--CAGCA-TG-ATTAT-CAAATGGACAATGTCCTGAGGGAAAA.....................CAGCCTTGTGGTAGACATCTAAAGGGATTACCTATAGCAAA--T-AC-AGACGT 6502
LST.CD.88.524 -----GGA-GA-TG--T--CA-TT---GA--G-TG----AGA-G-TTAA--AG-C-GC--TG-ATTAT-AAGAAGGAAATTGTTCCACACCAGGA.....................AAACCATGTGGTAGACAATTAAAGGGTCTACCCATAGCAAA--T-ACGAGAAG- 6508
LST.KE.x.lho7 -----GGA-GA-TG--T--TA-TC---GC-AA-TGC---AG--GTTGAA--C-G-AGCC-TG-ATTAT-CAGAAGGGACAGGGACATGTGATTCTAAGAAA...............ACAACTTGTGGACGGAAATTAAAAGGCTTACCAATAGCTAA--T-ACTAGGCAT 7580
GSN.CM.99.CN166 GG-------GGG-AA---G-G-AGCTATG-AAGC-A-G-AT-----T-GG-A------A-CTGGG.....................................................................AGAAATGATACTCAAATAAGA-GG-CCTC-GAGC-T 7268
GSN.CM.99.CN71 -G---G---TAG-AA---GG--AGCCATG-AGGCCA-G-AGA-C--T-GG-A---G-TC--C-ATGAT-C-ACC............................................................CCTAATAAGACTCAAATAAGG-GG-CCTCCGAAC-T 7268
MON.CM.99.L1 -----G-G-CTG-CC--C-GGCAG-TCACGAGGC-G---A-ACTG-G-GG-A---G--A--C-ATGG--C-AAT..................................................................GTGACCACAATATCT-GG-GATTTCAAC-C 7279
MON.NG.x.NG1 -G---G-CGCTG-C---C-TGCAGCCCA--TRGCTA-C-RGR-GG---GG-A--GC--A--T-AT-ATG--ACA..................................................................GTGGCCAACATAACT-GG-GAT-CCAGC-- 5895
MUS_1.CM.01.1085 -G---G--CCAG-A--G-G---AGCTATGCTAGCCA-G---A----T-GGCATGG--GATTGCA--A-CAGAACCACAGCTCGATAAACGAGACT.............................................AAAATAAAGATAAGA-GG-GATC-GAGC-- 7256
MUS_1.CM.01.CM1239 -G---G--GTAG-A----GG--AGCTATGTTAGC-A-G---A-G--T-GGCATGGCCGCTTGGAG-A-CAAGGAGAA...AATATTACAGAAGAA.............................................AAGATAAAAATCAGG-GG-CCTCCCAGC-C 7225
MUS_2.CM.01.CM1246 -----G--CCTG----G-G----GCTATG-TAGCTA-G-----C--T-GGCAC----GACTCCA--A-GCTAATAAG...ACAATAAACAAAACG.............................................GAAATAAAAATAAGG-GG-CCTC-GAGC-- 7360
MUS_2.CM.01.CM2500 -G---G-CCC-G-A----G---AGCTATG-AAGC-A-G----C---T-GG-CC...--A-TGGAC...............AACCGAAGTGAAAGT.............................................GATATAAAGATCAGG-GG-CCTCTGAGC-- 7274
DEN.CD.x.CD1 -C----C--GA--AAGGC-GG-A----AA-AAGC-G-T-A---GG-G---AAC-TC---GGC---G-G-AATGG.................................................................................GA-GTA-C-CGGGTG 7379
DEB.CM.99.CM40 GC---GCA---G-AAC---GG-A--GCGACAA--GA--TTG---AT---------GGCA--T-GG-C--ATAAT..............................................................................CTGACA-TA--C-A-C-- 7077
DEB.CM.99.CM5 -T----CAGGAG-AG-T--GG-----AGG----G-----AG--GAT--A-.........--TGTG-C--AA.................................................................................ATAACAGTA--C-ATC-- 7004
TAL.CM.00.266 -T----C---AG-CA-GG--TC-GCCAA-GAAG--A--GC-A--AGG-ACAAGG-GC---TC-AC-AC-CAGAT..................................................................AAAGTGAACATCACA-GG-C-GC-GT-AGG 7119
TAL.CM.01.8023 -T----CG-GGG-GA-GG--G-TG-GAA-GAG--GA-TGC-A--GCC-ACAAGG--C-C-T--AC-GC-GTAGT...............................................................GGAACAGCACAAATAAGG-GGC-AGG-GT-AG- 6666
SUN.GA.98.L14 -----GGA-GAG-C--TGCCACCT---GG-AACT---G--GC-GGTGGAACCTTTAGC---C-TG-GT-ATGGCTGTACATTTGATAATATAACAAAGACATGCAGA......TTTACCAATGGTACAGATTTTAAAAAGATGATTAAGTTTAAACCA-T-G-GAAGCAT 7648
SYK.KE.x.KE51 -----GGA--GTT---TG-G---G-CCA--ATG-GAGT-T-A-GGTG-GGAA----....................................................................................GTGACCTCAACATCA-GG-G-TCGCAAC-- 7003
SYK.KE.x.SYK173 -T----CAG-ATT---T--G---G--CA-GAAC-GGCC-CGA--ACC-GGAA----....................................................................................GTAACCAACACCACA-GG-G-TCCCAGC-- 7307
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V4 loop start
H1B.FR.83.HXB2 GGAGGGGACCCAGAAATTGTAACGCACAGTTTTAATTGTGGAGGGGAATTTTTCTACTGTAATTCAACACAACTGTTTAATAGTACTTGGTTTAATAGTACTTGGAGTACTGAAGGGTCAAATAACACT.................................GAAGGAAG 7456
Env _G__G__D__P__E__I__V__T__H__S__F__N__C__G__G__E__F__F__Y__C__N__S__T__Q__L__F__N__S__T__W__F__N__S__T__W__S__T__E__G__S__N__N__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__E__G__S
H101_AE.TH.90.CM240 -----A--T-T-------AC--T---TCA----------A----------------T--C---A-----A------------A------CC-AGGA-A-GAAACC-TGG-G-GGT-TAATG-C-CT............................................ 7016
H102_AG.NG.x.IBNG --------TGT-------AC---A--T-----------------A-----------T--C---A--T--A-------------C------GA------C-A-A-C-C-G-CA-CCACA--GGGTCA-A-.......................................GA 6968
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------------------T----------------------------------------A-----A-------------C------AA-GG--C-GAAGA-TTA-A-A-CACTGA-GGAG-T............................................ 6637
H104_cpx.CY.94.CY032 ----------T-------AC---A--T--C---------AA---A-----------T--C---A------C---------------ACACA-GC-A-A-GG-ACA-AC-T-AC-A-TA--G--TCT--A.......................................-A 6832
H1A1.UG.85.U455 --------TAT-------AC---A--T--C--------------A-----------T--C--CA--T--GGC-----------C-T----AA-GGC--C-TG-CA-A-GACATG---C-----GG----......................................... 6893
H1B.US.90.WEAU160 ----------------------T------------------------------------------------G------------------CA-GC--A-GG-ACTT-G-AGA-TACTGA-GGGGCAGA-.......................................-A 7460
H1C.ET.86.ETH2220 ----------T-------AC---A--T--C--------------A-----------T--C---A--T--A-C-----------C--AAAAC-AG-ACTGTT-AAT--C-G-AC-AAT-T---C............................................... 6839
H1D.CD.84.84ZR085 --------T---------AC---A-----------------------------------C---A--T--GG-------------G-A---AA--TATCAGGACAT-----A-GGTTAAATG---CA-TC......................................... 6984
H1F1.BE.93.VI850 ----------T-------AC--T---T------------A----A--------------CG--A--T--GG----------GAC--AG-C-CC----A-GGCACT................................................................. 6743
H1G.SE.93.SE6165 ----------T-------AC---A--T-----C-T----A----A--G--------T------A--T--GGC---------TCA-GCCT---G-GATCA-A-A-T---GAGA-T---A-T.................................................. 6869
H1H.CF.90.056 ---------ATG---G--AG---A--T------------A----A-----------T--C---A--T--GGG-------------G----GAA-TGCA----AATTAC--ATC-AATGAC-CA--GGGA.......................................-A 6775
H1J.SE.93.SE7887 --------TAT---------G--A--T-----------------A--------A--T------A--T--A-------C-------G----GA---G-A--GCATTGAAG--AC-AATGAC-CA-GTNAC.......................................GC 6754
H1K.CM.96.MP535 -----A------------C---------TG----------C---A--------------C---A-----A-----------GAG--AG--GAG---G-----.................................................................... 6626
H1N.CM.95.YBF30 -A---A----T----G-GAC-CACTTA-TG--C------A----A--G--------T-----CA-TT-CA--T-A------GAGGAA-TAC----CGAG--AG-TGAGC--........................................................... 7011
H1O.BE.87.ANT70 --T--A--T-T---GG-AACCCATTTACAC-----C---CAT--A-----C--T--T-----CA--G-TA-GA--------TA---C-TT...TCAT---ACG-A-CC--CTGTA-TGTT-G---TGT-.................................AGTCA-G- 7495
H1O.CM.91.MVP5180 --T--A--TG-----G-AAGCCATTTACA------C---CAT--A-----C--T--T-----CA--T-TGGGA-------CTA-----TTA-C--CT----AAA-TCCGGATGCCA-GAG-TC--AGGG...........................AGCAAT--GACC-A 7512
CPZ.CD.90.ANT -AT--A--T--T---G-AAA-GT---TT-G--------CCA---A-----C--T--T---G--AT-----CTTG---C---GCC--A-ACACG......GGAAACCTC-TCAC-AACGG-GCCCT-............................................ 6901
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----T-----------A-C--AT----TG--C--C--------A-----C--T-----CG--A-T-G-A--A--------........................GAA-G----CCT-TTC-CG-G............................................ 7041
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --C--A----T----G-AAC--ACTTA-TGA-C-----------A-----C--T---------A-C-GT---T------CA-A-CAAAAT........................--CAAC-CA-CTGGC......................................... 6946
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --T--A--T------G-G-C--AC-TTCA---------------A--------T--T-----CA-CT-GGCCT----C---GAC--C-T---ACGC-A--AAACCTTGCTCA-T-AAA-CTTGC---A-......................................... 6980
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----T---TT---GG-AAC--AC-TTCACC-C-TC--------A--G--C--T--T--C---A-CT-CAT---C-------CCT-CATC...............-TCTT-A-T-A-A-T--GG-TGA-......................................... 7081
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --G--A--T------G-GACT-AC--TCAC-----C--C--G--A-----C------------A---GTG-GA-CA-C----TC---AA-.....................AT-AACAA--C-G-G-A-......................................... 6939
CPZ.CM.98.CAM3 -----A---------G-AAC--ATATG-TG--------------A-----C--T--T--C---A-T--TAC-T--------TA---G---AAA--C-AC-A-ATA-C--AG-G--ATAAC-CC-C-............................................ 6873
CPZ.CM.98.CAM5 -----A--T---------AC--ATATG-TG--------------A-----C--T--T------A-C--T-C---C--C----AGTT-AAT-A--C-T--GA-AACCAA-ACA-CT-CA-C-GA--T-AC..................ACAAATGACACAAACTC--AC-A 7175
CPZ.GA.88.GAB1 -----A--T-----GG-CAC-CAT--T-TG--------------A-----------T------A-T-GC---A-A----C-GAC-ACATTACA---G-C-T-ATA................................................................. 7485
CPZ.GA.88.GAB2 -----A---------G-G----ATTT--TG-----C-----------G--C--T--T------A--T--AG-T-AA---CCT---ACA-TAG-G-C-CA-G-GA-................................................................. 6838
CPZ.TZ.01.TAN1 -AT--A-----T--GG-CACT-GCTT-T-G--C------CA---A-----C--T---------CTC---A-TTG-AC-----CCTGGACAGC-...-A--GAACC-A--A-ACTCATGGT-C-CTT............................................ 7089
CPZ.US.85.CPZUS -----A---------G-G----ATATG-TGC-------------A--------T--T------A---TT-CC--A-----C-TG--C-ACAAC............-A---C--CAACA-C-C--T-............................................ 7462
H2A.DE.x.BEN --CTCA-----G---G-G-C-TTTATGT-GAC---C--CA----A------C----------CATG--TTGGT-CC-C---T-GGTAGAAGAC--G-ACCAAACAC-GCGC........................................................... 7945
H2A.GW.x.ALI --CTCA--TG-----G-G---TATATGT-GAC---C--CA----A------C--C-T--C--CATG--TTGGT-CC-C---T-GGTGGAAAAC--A-CGGG-CA-GAACAG........................................................... 7926
H2A.SN.x.ST C-CTCA---------G-G-C-TACATGT-GAC---C--CA----A------C-------C---ATG--TTGGT-CC-C---T-GGTAGAAAAC-GA-CG-A-CA--CACAG........................................................... 7372
H2B.CI.x.EHO A-CTCA--T------G-AAG-TATATGT-GAC---C---A-G--A--G---C-----------ATG--TTTTT-C--A--CT-GGTAGAAAA--GA-C-GGGCTC-AG-GA........................................................... 7904
H2B.GH.86.D205 --TTCA--T-------CAAC-TATATGT-GACC------A----A-----C--A---------ATG--CTGGT-C--A--CT-GGTAGA-AAC--A-CA-A-ACA-C-CGG........................................................... 7918
H2G.CI.x.ABT96 --TTCA--T------G-AAAGTTCATGT-GAC------CA----A-----C--G--T-----AATG--TTGGT-TC-A---T-G-TAGA-GAC-GA-A--TGACTCTCCTA..........................................AAGCCCCAG---C--CA 7293
H2U.FR.96.12034 ...--T--TT----GG-AAA-TTTATGT-GAC---C--CA----A-----CC----------GATG---TGGT-CC-C---T-GGTAGAAAAC-GG--C-TGGA-G-ACAA..........................................ACGTCAAGG--GA--CA 7419

V5 loop start
MAC.US.x.239 ...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G--CC----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGTAGAAGA--GG-A---AGCT-AC..........................................CAGAAGCCAAAG---CAGCA 7877
Env _.__G__D__P__E__V__T__F__M__W__T__N__C__R__G__E__F__L__Y__C__K__M__N__W__F__L__N__W__V__E__D__R__N__T__A__N__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__Q__K__P__K__E__Q__H
MAC.US.x.251_1A11 ...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G---C----------AATG-ATTGGT-T--A---T-GGTAGAAGA--GG-A---AGCT-AC..........................................CAGAAGCCAAAG---CA-CA 7873
MAC.US.x.251_BK28 ...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G--CC----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGTAGA-GA--GGGA-GTAACT-CC..........................................CAGAGGCCAAAG---C-GCA 7859
MAC.US.x.EMBL_3 ...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G--CC----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGTAGA-GA--GGGA-GTAACT-CCCAG..........................................AGGCCAAAG---C-GCA 7008
SMM.SL.92.SL92B ...-----T--G---G-CAC-TTCATGT-GACA-----CA----A-----CC-T--------AATG-ATTGGT-CC-C---T-GGTAGA-GA--GG-A---GA-C--CC-A...........................AGGTGGACAACTCAAACCAAAAAG---CAGCA 7328
SMM.US.x.H9 ...--A--T------G--ACTTTCATGT-GACA------C----A-----C--A--T--C--AATG-ATTGGT-TC-----T-GGTAGAAGY--TA-AA-A-G-TTC-..............................AGATGGACAAGTCAAAACCAGAAA---C--TA 7366
SMM.US.x.PGM53 ...--A--T------G-CACTTTTATGT-GACA------A----A--G---C----T--C--AATG-ATTGGT-CC-----T-GGTAGAAGA--GA-AC--A-CAG--T--...........................CTATGGACACAACAAACAAAGGCA--C-A--A 7826
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ...--A--T------G-CACTTTTATGT-GACA------C----A-----C--A-----C--AATG-ATTGGT-TC-C---T-GGTAGA-GAC-GAGACCAAAAT----AC...........................AGATGGAAACAACAAAAGAAGCGA--GCA-CA 7899
STM.US.x.STM ...--A--T-----GG-CACCTTCATGT-GACA-----CC-T--A------C-T--T--C--AATG-ATTGGT-C--A---T-G-TAGAAAAC-GA-----A-CAGAA...........................ATGAGAGATTGGAACAAAAACAAAAAG---CA-CA 7531
SAB.SN.x.SAB1C T-G--A--T------TC--A-TTCTT-TT----------CA---T-----C-----T-----AATGGATTGGT-CC-C--CTA-TTGAATAA---GTCAGTAGACCCAGAC......CAT--C---TG-GCAAAAAATAAT...............ACAAAGCC-T-TT- 7766
TAN.UG.x.TAN1 T-G--A--T------GCA-CT-ACATTT-GC-C-----CCA---A--G--------T----C-C-TGATTGGT-TG-----T-GCTGAATAA-G-GTC--A-A-TG-A-GA......AATGTAG-TGTAGAAGGTAATAATTGCACCACTGGAAAGGATAAACGCT-CTA 7570
VER.DE.x.AGM3 TTT--A--T------GCA-C--ATTTAT-G---------CAG--------C-----T-----AATGGATTGGT-TC-A---TACCTGAATAA-CG--CAGTAGATCCGGAC......CAT---CCGTG-AATGGTACGAAGGGAAAAGGTAAGGCACCAGGACCCT-TGC 7108
VER.KE.x.9063 TTT--A--T------GCA-C--ATTTGT-G--------CCAG--A--G--C--------C--GATGGACTGGT-TC-A---TA-TTGAATAA-C-ATCAGTAGATGCA-A-......CAT---C-ATG-AGTAATGAAACAAAAAAAGGGAATGCCCCAGGACC-T-TGT 7610
VER.KE.x.AGM155 TTT--A---------GCA-C--AT-TAT-G--C--C---CA---------C-----------AATGGACTGGT-T--A---TA-CTGAATAA-TTA-CAGTGGATGC-GA-......CAT---C-TTG-AAAAACAACGCAGGGAAAGGTCGAAGTCCAGGTCCCT-TGT 7590
VER.KE.x.TYO1 T-G--A---------GCATCC-ACTTGT-G---------CA---A-----C--T--T-----GATGGATTGGT-T--A---TACTTAAATAA---A-CATGGGATGCAGAC......CAT---TTTTG-AGCAGCAAAAAG...AAAGGACACGCACCAGGACC-T-TGT 7586
COL.CM.x.CGU1 AC-A-T--T-----GGC-ACTTTCAC-TT-G-G-T----CATA--TT---C--T---------G--T-TAGTT-A-GG--ACA-GA--CC................................................................................ 6852
GRV.ET.x.GRI_677 ...--A--T------TCA-CG-ATTTTT-G--C------CA---T-----------T-----GATGGACTGGT-TA-C---TA-CTAAACAA-CGA-CAGAAGATGCAGAA.........GG--CT-A-AGGACCTGTGACAAAGGGAAGCCAGGACCAGGACC-T-TGT 7469
MND_2.CM.98.CM16 AA---C--A----G-GCA-A---TATT-TGC-CCTC--------A----AC----TT-------GG---A--A-T-GG-GA-CATGGAATGA-C-A-A-T-A-CAGTATGG........................................................... 7604
DRL.x.x.FAO AAG-----T-TG-C-TCA-AG-AC-T--TGA-GTTG--------A----AC----T-------GTTT-TA--A-A-GG-GA-CATGGAACAA--GA-CA-G-AATGTGTGG........................................................... 7277
RCM.GA.x.GAB1 ...--A--TGAT--GGCAAG-TATTT-T-GC-A------AAT--A--------A--T--C--G-T--ATTGGT-T--A---TTGTTAAATAA-G-G-CAGTAG--................................................ACAACAAAT--GAAG-- 7158
RCM.NG.x.NG411 ...--A--TGAT--GGCAAA-TGTTTTT-G--A-------AT--A------C-T--T--C--AATG-ATTGGT-TC-A--CTA-CTAAATAA---A-CAGAAG-C-A--AA................................................AAT----CT-- 7202
MND_1.GA.x.MNDGB1 AAGATA--TAATT-T-C-AC-T-AGGAGA-AGAGCAGCA-A-AT-ATGA-GA-GACA---C-AGGTGA-ATGT-C--CTG--A-GTAACAAGA-TC-TG-GGGCAT-G-A---TCCTAATG-G--G-AGTGG...................................... 7049
MND_2.GA.x.M14 ATT--C--A----G-GCA-A---AATT-TGA-CCTC--------A----A-----TT-------GG---AG-A-T-GG--A-CCTGGAATAACC-A-ACT-AAATGT-TGG........................................................... 7530
MND_2.x.x.5440 AA---C--A----G-GC--A---TATT-TGC-CCTC--------A----A-----TT-------GG--TA--A-A-GG--GGCATGGAATAGC--ACAA-G--CAGT-TGG........................................................... 7231
MNE.US.x.MNE027 ...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G---C----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGTAGAAGA---G-A-CTGACTG-A....................................ACTACCCAGAAGCCACAG---CAGCA 7354
LST.CD.88.447 --G--AA-T-TT-C--CA-AG-T-TTG-TGCA--CA-------AA---A-G----T---C---GT----AG-A-A--CC-GGAATGGAATAA---A-ACT-AGAT-AATGG........................................................... 6616
LST.CD.88.485 --G-AA-GT-TT-C--CA-AG-T-TTG-TGCA--CA-------A----A-G--T-T---C---AT----AG-A-AC-CC-AGAATGGAATAA---A-ACT-AGAT-AATGG........................................................... 6613
LST.CD.88.524 ----TA--T-TC-C--CA-AG-T--T--TGCAC-C------T-A----A-G----TT------GTC---AG-A-C--CC-GGAATGGAACAA---A-ACT-AGAT-AATGG........................................................... 6619
LST.KE.x.lho7 ----CA---TT--C--CA-AG-T-TTA-TGCA--C--------A----A-G----TT------GT---TAGGA-A--CC-AGAATGGAACAA---A-A-T-AGAT-AATGG........................................................... 7691
GSN.CM.99.CN166 AA---A--T-T---GG--CA---T--TT-G--CC-A---CA---A-----------T--C----TGT--AT---C---C-ACT--A-AATAAC...-CC-T-AAC--C-GC...AATATTGGG---..............................ATCACAAGCAA-TA 7402
GSN.CM.99.CN71 AA---A--T-T---GG-CCA---T--TT-G--CC-A---CAG--A-----------T-------TGT--GT---C---C-ATTC-ACAACAA--T--CGG-AGT-GA-GACAC-AACATT--C--T..............................GTCACAAGCAA-TA 7408
MON.CM.99.L1 CA-------AAG--GG-CCAG--T---T-G-----C--CCAG--A-----C--T--T------GTCT--GCTT-A--C-T--A--GAA-AACC--C-AA--GGACG-G.....................ATATCTCCATTCGACGTGAATAACAAGCCCAACACCACGTA 7428
MON.NG.x.NG1 AA---A---AAT---G-CCAG--C--TT-G--C------CAG--A--G--C--T--T--C---CTGT-TAG---A--C-TYTCG-G-GACCCG-R--AG-A-AA--A-............G-A-CATT-GAATCCACCTTCAATGTTTCTACCAATGCCTCCACT-CCTA 6053
MUS_1.CM.01.1085 AAG--A--T-A---GG-CCAG--A--TT-G-----------G--A-----C-----T------CTCT-TGTG-----CC-ATT-GT-AACCAC-CAGAG-TAAATGAA..............................AGCAACATCCATACTGTAACAACTA-GTACCA 7396
MUS_1.CM.01.CM1239 AA------TAAT--GG-CCA---A--TT-G----------C---------C--T-----C---CT-T--GTG------C-ATT--ACAACAA--TC-CACAAATT-ACGAG...........................AGCAATATACATAATGTGACAACCA--TACCA 7368
MUS_2.CM.01.CM1246 AAG--A--TAGG--GG--CAG--A---T-G--------CCA---------C--------C--C-TGT--GT-T-A--CC-ATT-GAGAATAAC-CC--AGAAATT-A-GAC...........................TCAAATATACATACAGTAAAAACCA--TATC- 7503
MUS_2.CM.01.CM2500 AA---A---AGG--GG-CCA---T--TT-G--------------A-----C--T--T--C--CCTT-GTGTC--A--CC-ATT-GAGAATGAC-CC--ACAAATTCAC-A-...........................TCCAATATTGATACTGTAACAACCA--TACCA 7417
DEN.CD.x.CD1 -----A----------C-AGC-GTGCAC-G---C-G---A-G--A-----------T-----CCTC---AG-A----C--CTCCT--CAA-A-CCAGT--ACAAC...................................................AGTAACAT-ATT-A 7498
DEB.CM.99.CM40 AA---A--TAGG---G-ACA--GTGT-T-G---C-G---CAT--A-----C-----T-----CATTT-CA--GCCC-AG--CTCCTACTCC-AC-A-A--ACACT................................................AGAAATAGCACTT-GTC 7199
DEB.CM.99.CM5 -----T--TAGG--GG-ACA--ACACGT-G---C-A--CCAT--A--G--C--T--T------GTTT-CA--GCA---......-A-CT-C-C-TG-A--AAACT................................................AATAACATAACCT-G-- 7120
TAL.CM.00.266 A----A----T---GG-ACA-CTTTT-T-GCA-GCA---CAG--A-----C-----T--C--CAT--GTTCTA----CCTG-A-----CC-A-G-GTA--AC-AC-CAT-AA-CCAAGGC--ATTACACCAAGGGGTCATAGGAAAG...AAGCCGAGGTCGAGT-AT-- 7286
TAL.CM.01.8023 AAG--A----T----G-ATC-CTCTTTT-GCA-GCG--CCA---A--G--C-----T------ATTT-TAGCA----C-TG-AA--CAAC-A--CATAC-A--AC-CAG-A---AAAGG-GTACTGCACCAGGAGAAGATAGGCCGACAAGAGCACAGGTATAGT-AC-- 6836
SUN.GA.98.L14 ----CA--TG---C--CA-AG-T-TTG-TGA-G-C--------AA--GA-G----TT-------T----AG-A-T--C--AGTATGGAATGAC-CA-CCT-CAAT-AATGG........................................................... 7759
SYK.KE.x.KE51 CA---A----TG---G-GAG---A--TT-G---C-A-----C--A--------T-----C---GTTT--A-GA-T---GCA-A-GTG-CAAA-GGCTA-G--AATCCA...................................................AGCA-TTATGC 7122
SYK.KE.x.SYK173 --G--A--T-T---GG-ACG---A--TT-G--CC-A-----G--A--G--C------------GT-T-TA-G--C---GC--AC-T-AC-AA-GGA-ACG-AA-T-AG-A-...................................................A-TTATGC 7426
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V4 loop end V5 loop start
H1B.FR.83.HXB2 TGACACAATCACCCTCCCATGCAGAATAAAACAAATTATAAACATGTGGCAGAAAGTAGGAAAAGCAATGTATGCCCCTCCCATCAGTGGA.........CAAATTAGATGTTCATCAAATATTACAGGGCTGCTATTAACAAGAGATGGTGGTAAT............. 7604
Env __D__T__I__T__L__P__C__R__I__K__Q__I__I__N__M__W__Q__K__V__G__K__A__M__Y__A__P__P__I__S__G__.__.__.__Q__I__R__C__S__S__N__I__T__G__L__L__L__T__R__D__G__G__N__.__.__.__.__
H101_AE.TH.90.CM240 .......-----A--T-------AG-----G---------------------GG--C----C-------------T---------------.........AG-----AT---GT---------------AA-A-----G---------------GT-AAT.......... 7160
H102_AG.NG.x.IBNG CACT...--A--T----A------------G------G----T------------------C-----------------------CAA---.........AT---A------GAT-----C--------A--A-----------------A--G---............. 7113
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ....-T-G----A---------------------------------------G---------------G----------------GCA---.........-----------------------------A--------------------------C............. 6781
H104_cpx.CY.94.CY032 -TCA--C-----A----A-------C--------T--G---GG---------G----G--GC----------C---T-C-----TGCA--G.........AGC----AC--CAGC---G----------AA-AA----G----------------C-............. 6980
H1A1.UG.85.U455 .......--A--T----A---T--------G-----------T----------G-------C-----------------------CAA---.........GT---A--G---GA------C--------A--A-----------------G----C-AAC.......... 7037
H1B.US.90.WEAU160 CA-T...-----A-------------------------------G-------G-------------------------A------GAA---.........-------------T----------------T-A----------------------G-AGT.......... 7608
H1C.ET.86.ETH2220 .......-----A----A----------------------------------GG-------CG---------------------TGAA---.........AT---A-TG---AG---------C-----A--A---C-G---C-T-----A-CC--A............. 6980
H1D.CD.84.84ZR085 .......--A---A--------------------------------------G-------------------------------TGAA--G.........-------AT-----------------------A-----G---------------GC-............. 7125
H1F1.BE.93.VI850 .......-----T--------TC-G------------G--------------GG-------CG----------A--T-------TGCA---.........A-C----CC---AAC--------------TT-A-----G------------------............. 6884
H1G.SE.93.SE6165 .......-----A--------T-AG------------G-G-GA----------GG--G---C-----------------------GCA---.........A-C---GA----AAC----GC--------A--AA-------------------G---AAT......AACA 7017
H1H.CF.90.056 C--A-AC--T--A--G---------------------G---------------G-------CG----------------------CAA---.........A-C----TG---GT---------------A--AA----G----TT--C-AG-----C............. 6923
H1J.SE.93.SE7887 AACT...-----AA-A-----T-A-------------G-G-GA--------A-GGAC----C-------C--------------TGCA---.........A-C----CG--CA----------------AT-A-----G---C-T-----A--A--CAGG......GGGA 6906
H1K.CM.96.MP535 .......-----A--------T--------G--G-----------------------G-----------A--------------TGCA---.........AGT----AC---AGC--------------AA--A----G---------------................ 6764
H1N.CM.95.YBF30 .......--T--T--G--T--T-------G---G---G----TT-----ACA-GG----------G---T-----A--A--A--TC-G---.........GTTC---AC---A-C--C--------T--A---G-TC--GA-TATAG------GCC-............. 7152
H1O.BE.87.ANT70 -A---ATGG---T--A--T----A-C-G-G---GG-GG---GGTCA---ATA-GG-G-CAGTCG-G-C-C-----A----------AA--T.........A-TC-A-C----ATG-----C--A--T--AA--A-CC--CA--TG---AACACATGGAACAGC....... 7649
H1O.CM.91.MVP5180 -A-A-ATGGT--TA-A--T----AGT---G---GC-AG---GATCA---AT---G-G--AGTCGAG---C-----A---------CCC--C.........A-CT-A-C----CAT--C--C--A--T--AA--A-TC--CAGTT----CAACCATGG............. 7660
CPZ.CD.90.ANT ..........-TAGCA-AT--------T--G--G--AG-T--TCAT---GGC-T---TTC-----GC--T--CTTAG-C--T-GG--A--G.........A-TG--TCC---A-T--C-GC--A--T--AA-TA-G--G...GA--G-CAAATAT--............. 7036
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ....-AC--G--AA-A-----------T-G------AG-G--TTCA---AT--G--------GG-G---C-----A-----A--ACCA---.........--T--A-CT---AAC--TCTA-----T-----CA----G---C--...-ACCA-GT-............. 7182
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ....-AT------T-A-A-----------G-------G----TT-A---ACA-G-----------G---T-----T--G--A--T-AA---.........-CT----AC---CTC--T--C--C--T---A-AA--C-TGAC........................TATA 7079
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ....-ACT-G--A--A--T--T--G--T-G-------G-----C-A----TA-G---------G-G---A-T---T--A--T--T--A--T.........A-C--CC-C---AAT--C-C------T---T--A-CC--GA-...........................A 7110
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ....-AT-----TA-T--T----------GG------G---GGC-A-----A-G--------G--G---A-T-CTT--C-----T--A---.........AC---A-AC---ATC--G-----C------A-AT-G--TG-G...............CAGCAA...AAAA 7220
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ....-TG-CA-TAA----T--T-------G------AG-G--TTCC---AT-CGT-----G----G---T-T---A--A--A--T--A--T.........A-C----CC--CA-T--T-----C-----TA-----C--GAG-T-C--AAGAACCGAGAAGATCAGGGAG 7096
CPZ.CM.98.CAM3 ..........TT-T-------T-------GG------G-----TCC---AT--G---G--G--G-G---T--------A--A--T--A---.........GTT--A--T--CA-------CG----T---A-TA--C-TGAG-C--GGCA---C-TC............. 7011
CPZ.CM.98.CAM5 -AGT---C-A--AA-AT----T-------GG------G-----TCC---AT--G---G--G----G---C--------A--A--A--A--G.........A-C--A-C---CAT---------A--T--A--C--CC-CGA-GC--GA--AAAATGGGAA.......... 7326
CPZ.GA.88.GAB1 ..........-TA--G-----------T-G---G--AG-T-GTTCA---AT--GG-------G--G---A-----A--C--A-----A---.........A-C--C-CT--CAAT--T--C-----T--A--T--C-----TTC---CAC-CC-GTGACT.......... 7626
CPZ.GA.88.GAB2 .......TA--TT----------A---T-GG---G-AG----TTCT---AT--G---G--G----GT--C-T------G--T-GA--A---.........ACT--A-CC---AAT--C-CC--------A--C--C---GA-GT-C-GAA-................... 6973
CPZ.TZ.01.TAN1 ..........GTTGCA---------C-G-GG--G--AG----TCAT---GGT-T---GTC-----GGG-T--CCTT--C--A-GG--G---.........AC-G-A-A----CAC-----C--C-----A--TA-CA-G---GC---AAAA-AC--CAAT.......... 7230
CPZ.US.85.CPZUS ..........--A--TAAG--T-------G-------G----TCA----AT--G-----------G---C-T------A--A----AA--T.........GTGC-A--T---AAC--------A--G--AA--A-TC-TGAC-T-AGCATAA-CGCAGTC.......... 7603
H2A.DE.x.BEN .......-A-TAT......---CAT-----G--G--A--T--T-CC-----T--------G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA--G.........G-GT-GGCC---GA-----CAG-A--CA-CA-AA-TGCT-AC-TT--CATA-A---AAAT.......... 8083
H2A.GW.x.ALI ....CAC-ATTATGCA--G---CAT-----G-----A--T--T--C-----C----C---G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA---.........G-GT-G-CC--CAAC----CAG-A--CA-CT--A-TGCT-AC-TT--CACG-A-GGC............. 8070
H2A.SN.x.ST ....CAC-ATTATG-G------CAT-----G-----A--T--T-CC-----C--G-----G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA---.........--GT-A-CC--CAAC--T-CAG-G--CA-CA-AA-TGCT-AC-TT--C--A--AG-G............. 7516
H2B.CI.x.EHO .......-ATTATGCGT-----CAC--C-G---G--AG-C----C------C--GA-T----G-AATG-----TTG-----A-GAGAG--T.........G--C-CTCC---AAT--C-C-G----CA-C--CA--GCC-AC-TT--CT-GATAG--AAG.......... 8048
H2B.GH.86.D205 ....-G--ATTATGCG-----TCAT--C-G---G--A--C----C------C--G--T--G---AAT--A---TTG-----A-GAGAA--T.........G-GC-CTC----AAT--C-C-G-G--TA-C--CA--GCC-AC-TCA-CTCA-AC................ 8059
H2G.CI.x.ABT96 AAGACGC-ATTATG-A--C---CAT--T-GG--G--A--T----CA-----C------------AATG----CTTG--C----GAGAA--T.........G-TC-G-CG---AAT----CAG-C--CA-C--AA--GCG-AT-T---A-AGAA--GGTCTAAC....... 7447
H2U.FR.96.12034 -A-A-GG-A-TATG-G--T---CAT--T-GG--GG-A--T----CA-----T--------G-G-AATG-----TTG-----A-GAGAA---.........G-TC-C-CC--CAAT--T-CAG-A--TA-CA--A-TGC--AT-TT---C-GAT---CAAA.......... 7570

V5 loop end
MAC.US.x.239 -A-A-GG-ATTA-G-G-----TCAT--T-G------A--C----CT-----T--------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-G--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAT-G--GGA.......... 8028
Env __K__R__N__Y__V__P__C__H__I__R__Q__I__I__N__T__W__H__K__V__G__K__N__V__Y__L__P__P__R__E__G__.__.__.__D__L__T__C__N__S__T__V__T__S__L__I__A__N__I__D__W__I__D__G__.__.__.__
MAC.US.x.251_1A11 -A-A-GG-ATTA-G-G-----TCAT--T-G------A--C----CT-----T--------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---ATC--C-CAG-G--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAC-G--GGA.......... 8024
MAC.US.x.251_BK28 -AGA-GG-ATTA-G-G--G--TCAT--T-G------A--C----CT-----T--------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-G--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAC-G--GGA.......... 8010
MAC.US.x.EMBL_3 -AGA-GG-ATTA-G-G--G--TCAT--T-G------A--C----CT-----T--------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-G--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAC-G--GGA.......... 7159
SMM.SL.92.SL92B CA-A-G--ATTATG-A--T---CAC--C-GG-----A--T--T-C------C-GG---------AATG-C---TTG-----A-GGGAA---.........G-CT-A-CT---AAC--C-CAG-G--CA-C--AA--GC--AT-TT---T-GAT-G-CAAC.......... 7479
SMM.US.x.H9 CC-G-A--ATTATG-G-----TCAT--TRG---G--A--C----C------C--------C---AATG---R-TTG-----T-GGGAA---.........G-CC-G-C----AAC--C-C-G-A--TA-C--CA--GC-GA--T----T-GATC---GGC.......... 7517
SMM.US.x.PGM53 GA-G-G--A-TATG-G-----TCAT--T-G---G--A--C----C------C-G------T---AATG-----TTG-----T-GGGAA---.........G-CC-G-C----AAT--C-C-G-A--TA-C--CA--GC-GAT-T---CT-GAT-G--GGC.......... 7977
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GA-G-G--ATTATG-G-----TCAT--T-G------A--C----C------C--------C---AATG-A---TTG-----T-GGGAA---.........G-CC-G-C----AAT--C-C-G-A--TA-T--CA--GC-GAG-T----T-GATC---AAC.......... 8050
STM.US.x.STM AA-G-GG-ATTATG-A------CAC--C-G----G-A--T--T-CA-----T--------G---AATG-T---TTG-----A-GACAA---.........G-CC---CT---AAT--C-C-G-G--CA-TA-AA--GC--AC-TT--CT-GAC---CAAT.......... 7682
SAB.SN.x.SAB1C GC-G-G--C-TATG-T--C---CAC----GG---G-AG----TGAT---T-C-CCT-GTCT---AAG-CA--C----------GAGAA--C.........--CT-GGAG---AAC--G-CAGCC----C----TATG--GA-TTGA-CTA-AAC-G-AAA.......... 7917
TAN.UG.x.TAN1 CA-A-GG-CATATG----C---CAT--T-GGTC----G-C--TGAC---T-C-CGC-CA-T--GAA--CC-----A--A--A-GGGAA---.........--CT-AGA---CA------CAG-G---TCTA--A-GG--T--CTG---TA-AAC-GCAAA.......... 7721
VER.DE.x.AGM3 AC-A-G--CATATG-TG-T---CAT---CG-TCTG-C--T--TGAT---T-C-C-C--TC--GGAA--CC-----A--G--A-GAGAA--G.........--CT-GCA---CA----C-CGG-A--G--TA--TC-G-GGAGCT-A--TACAA--G-AAG.......... 7259
VER.KE.x.9063 AC-A-GG-CTTATG-TG-T---CAC--C-G-TCTG-C-----TGAT---T-T-CCA--TC---GAA-G-------T--A--A-GGGAA---.........--TC-GGA---CA----C-CGG-C--T--TA--AC-G--GA-CT-A--TA-AAC---AAC.......... 7761
VER.KE.x.AGM155 AC-G-G--CTTATG-TG-C---CAT--CCG-TCTG-C-----TGAT---T-T-CTA--TC---GAA--CA-----T--A--A-GAGAA---.........--TT-GCAG--CA-G--C-CAG----T---A--AC-G--GAGCT-A-CTA-AA---CCAG.......... 7741
VER.KE.x.TYO1 AC-A-GG-CGTATG-TG-T---CAT--C-GGTCTG-A-----TGAT---T-T-CCC--TC---GAA--CT-----T--G--A-GAGAA---.........--TT-GCA---CAGG--C-CAG-C--T---A--AC-G-TGAGCTTA--TA-AA--G-AAA.......... 7737
COL.CM.x.CGU1 .......CCAGT-A-GAAC--T-CC--T-G-A-GC-GG-G--T-GT---GTC-CTCAT-CC-GGATCC------GG--G--TCCAG-A--T.........--TC-ACA----AAC-GGG-G-AACAGCCAG-TA-TGCGTTC-TG-GCACCATAG-AGGA.......... 6996
GRV.ET.x.GRI_677 -C-G-G--CTTATG-TG-C---CAT---CG----G-AG----TGAT---T-C-CT--CTCT---AAGG-A-----T--A--A-GGGAA--T.........--TT-GGAG---AAC---TCAG-C--G-CA--ATACG-GG---T----TA-AAC--CAAGTCT....... 7623
MND_2.CM.98.CM16 ....TATCCATGGA-GT----T-AT--T-G------A---G-TGAT-----T-----------GAAG--T---ATG-----TG-ATC----TTTAATAATG-G--A--------TAATG--G-A----AAA--T-C--TGAGGTTC-AAAGACAG-AGAGGGA....... 7763
DRL.x.x.FAO ....TATCCATATGCAT-C---CAC-----------A---G-TGAT---GCA-G------C-GGAAG--T---ATG-----TG-ATCA---TTTAATAATG----A------A--CA-G--G-C----AAA--T-C--TGAG-TCC-AAAATTGG-GACAGAG......G 7437
RCM.GA.x.GAB1 AA-AG--CCTTTTG-A-------TC-C----ATG--AG-C--TGAT---T-T-C----TCG-GGAAGG-A--CA-G--A--G-GGCCA-AT.........GCGT-A-AG--CAGTG--C-GG-AT-CTAT---T-GGC-GAC-T---CTA-................... 7300
RCM.NG.x.NG411 GC-AG-C--GTTTG-T--T--T-TC-CT---ATGG--G-T--TGAT---T-T-C---GTCT-G-AA-G-A--CA-T--A--A-GGCCA-AT.........GCCT-G-----CAACG-C-C-G-G---TACT--T--GC-GAT-TT--CTA-ACAG--AAT.......... 7353
MND_1.GA.x.MNDGB1 ....TATCCTTATGC-T----TCA---T-GG-----AG--G-TGAC---AT-C---------G-AAG--A---TTA--A--T-CATCA---TTTAATAAT--C--A--G---A--CAT-GGG-A----AAA--TAC--TGA--TGC-AAAGATAG--AGTAATGAA.... 7211
MND_2.GA.x.M14 ....TATCCATATA-GT----T-A---C-G---G--AG-GG-TGAT-----T-----G----GGAAG--T---ATG-----TG-GTC----TTTAATAAT--T--A-----CA-TAATG--G-C----A-A--T-T--TGAGGTCC-ACTA-T-G-AGGA.......... 7686
MND_2.x.x.5440 ....TACCCTTA-A-GT-TC---AT--T-G------AG--GGTGAT-----T--------C--GAA---T---ATG-----TG-GTC---GTTTAATAATG----A------A-TAATG--G-G----AAA--T-C--TGAGGTCC-AAAAAC-G--GATGAC....... 7390
MNE.US.x.MNE027 -A-A-GG-ATTA-G-G-----TCAT--T-G------A--C----CT-----T--------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-A--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAT-G--GGA.......... 7505
LST.CD.88.447 ....TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-G-----G-TGAT---GCATCT-----G--GAA---T---CT------A-CATCA--CTTTAACAACAG---A------A-TCAT-GAG-A----AAA--TGG--TCA--TG--AAAGTT-G-ACCAGAA......G 6776
LST.CD.88.485 ....TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-G-C---G-TGAT---GCA-CT-----G--GAA---C---AT------A-CATCA--CTTTAATAACAG---A------A-TCAT-GAG-A----AAA--TGG--TGA-CTG--AAAGT-GG-GCCAGAG......G 6773
LST.CD.88.524 ....TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-------G-TGAT---GCA-CT--T--G--GAA---T---CTT-----A-CATCA---TTTAACAATAG---A------A-TCAC-GAG-G----AAA--TGG--TGA--TG--AAAAT-GG-ACCACAT......G 6779
LST.KE.x.lho7 ....TATCCTTGGGC-AAC---CAC------AGC--C--TG-TGAT---GCT-C-A-------GAAG--T---CTA--A--T-CTTCA--TTTCAACAATAG---C------A-TCAT-GAG-A----AAA--T-C--TGAG-TG--AAAAT-GG-ACCACAT......G 7851
GSN.CM.99.CN166 CA-AGG-CAATGG--GG-T----A---T-GG---T--G-C-C-CAA---GGAT-T--GTCT---T----C--CTTA-----ACGGCAG--T.........--T--A-AT--CA----C--C--------T---T-GA--GATG-C-C-ATGTA-G-AAGC.......... 7553
GSN.CM.99.CN71 CA-AGG-CAATGGA-GG-T--------T-GG---T--G-C-CACAA---GGAT-T--GTCT-GGT-G--C--CTTA-----ACGGCAA--T.........--T--A-AT---A----T--C--C--T--C--C---A--GACG---CGATGTA-GGACAT.......... 7559
MON.CM.99.L1 -C-TGGTGGGTGG--AG----T-CC----G------GG-G-CACAA---GGAT-T--GTC---GAGT--C--CCTA-----ACGG-AA--C.........--TG-GCAG---A----T-----C--T-CC--C--GA-T---G-G--GTTGTA-C-AAAC.......... 7579
MON.NG.x.NG1 -A--GG-GAGTGGT-AA-G---C--C-C-GG---C-AG---CTCA----GGAT-CA-CTCC--GAGTR-C---CTG--A--A-GACAA--G.........--TG-GCAG---A-C--T-----C----CC--CT-GG--GATG-G--GTTGTA-GGCAGC.......... 6204
MUS_1.CM.01.1085 CA-GGATCAATGGA-GGTC--T-----T-G----T--G-C---CA----GGAT-T--GTC---GT-T--C--CTTG-----ACG--AG--C.........-TTG--C-----GAG--T-----A--------T--CA-TGACG---CCATGTA--GAGAT.......... 7547
MUS_1.CM.01.CM1239 CC-AGATCAATGGA-GGTC--T--G--T-G---GT--G-C-CGCAA---GGCT-T--GTC----T-C--C--CTTG-----ACGAC-G---.........--TG-GCAG---A-T--T---G-G--T-----C--TA-TGATG---C-ATGTA---AGAC.......... 7519
MUS_2.CM.01.CM1246 CC-TGACCAATGGA-GGTC----------GG--GT--G---C-CA----GGTT-C---TC---GT-C--A--CCTG--C--TCGA-AA--T.........--TG--CA----A----CC--G-A--------AT--A--GATG-G-CCATGTACGGCAAT.......... 7654
MUS_2.CM.01.CM2500 CA-GGACCAGTGGA-GGTT--T--G----G----T--G-T-C-CA----GGTT-TACGTCG--GT-C--C---CTG--C--TCG-CAA--C.........--T--CCAG---A-G--C---G-G--T--T--C--CA--GATG---CCATGTA-GGCGAC.......... 7568
DEN.CD.x.CD1 CA--CAG-CATATA-GGTG--T-AC---------T-AG-G----CA-----C-C------C-TG-AT--T--CTTA--A--AGCAGAA---.........G------C---CA-C--C---G-GT----CA-TA-TG--GAC-CG----TCCA-CCGAAC.......... 7649
DEB.CM.99.CM40 -----AGTGGTTGA-G--T--T--G-----T--GT-AG------CT---T-T-CG-----GC--CAT--C---CTA-----G-AAGAA---.........G-GT-G-AG--CAGC---C-C---T-T-CAT-TG-T--TGATGT----CACTA----GGG.......... 7350
DEB.CM.99.CM5 -A-T-AC-CTTTGA-G--T--T-AG--T--T---T-GG------CA---TTC--G------C--CATG-A---TTG-----A-AGGAA---.........G--T-G-AG---CAT--TTC-G--T-T-CA--TG-T--TGAGGT--C-CA-TA-GGGCAA.......... 7271
TAL.CM.00.266 GAC--AGT--TA-A-GT-----CA-C-G-GG-----G--C----G----AGC-GG--G-AG--GTT------CCT---A----GGGAA---.........--CC-GCAG--CAA-AGT--C--C-----AT--T-GG-GGAT-TCA-CCACCACCGCGGCTCT....... 7440
TAL.CM.01.8023 AAC--A-T-TTT-A-GT-C---CAGT---GG-----G--C--T-G----AGC-------AG--GCT-------CTG--G--A-GAGAG---.........--CC-G--T--CAA-AGC--CG-C-----TA-C--GG-GGAC-TCA-CCACTA---GGGGAAT....... 6990
SUN.GA.98.L14 ....TATCCTTGGGC-AAT---CAC------AGTG-G---G-TGAT---GC-TC---G--C--GAAG--T--CTTG--C--A-CATCA--GTTTAATAACAG---A------G--AAC-GAG-G----AAGCATGG--C---CTG--AA-G-TGG-AGACTGG...AAGG 7922
SYK.KE.x.KE51 AA-A-ATT-ATAT---T-G--TGCC---CG---G---------TAT---GG-T-T---ACC--GCT-------TTG--A--T-CAGAA--G.........--C----AG--CA-T--T--------T-CTG-AT--AC-GAT-T---GTACTA-CCAAAT.......... 7273
SYK.KE.x.SYK173 CAGT-ACC-TCGT--GT----TGCC--TCGC-----A--T--TGAT---AGAT-T---A-----TTG--A--CCTG--C--T-CGGCA--G.........--T----A----A-T--C---G-C--T-CAG-AT-GACGGAC-T---ATACTACCCAGGA.......... 7577
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H1B.FR.83.HXB2 .....AGCAACAATGAGTCCGAGATCTTCAGACCTGGAGGAGGAGATATGAGGGACAATTGGAGAAGTGAATTATATAAATAT...............AAAGTAGTAAAAATTGAACCATTAGGAGTAGCACCCACCAAGGCAAAGAGAAGAGTGGTGCAG......... 7745
Env .__.__S__N__N__E__S__E__I__F__R__P__G__G__G__D__M__R__D__N__W__R__S__E__L__Y__K__Y__.__.__.__.__.__K__V__V__K__I__E__P__L__G__V__A__P__T__K__A__K__R__R__V__V__Q__.__.__._
H101_AE.TH.90.CM240 ........--T-CG--TAA-----C-------------------A-C--A-A-------------------------------...............---------C-----------C-----A------------G-------------------G--......... 7298
H102_AG.NG.x.IBNG ........--T-G-ACAAAT--A-C------G-----------------------------------------------G---...............---------------------C----T------------CGT-----A------------G--......... 7251
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .....CAG-G-----TTA-------T--T---A--------------------------------------------------...............--------T-------------------------------G----------------------......... 6922
H104_cpx.CY.94.CY032 ...........---A-TA-T--------------------------C------------------------C-----------...............-----------G---------A---------------AT-------G----C-----------......... 7115
H1A1.UG.85.U455 ........--T-CAA-AAAT----C--------------------------------------A---------------G---...............---------------------C------------------G-------------------G--......... 7175
H1B.US.90.WEAU160 .....GAAG-G--CC--A--------------------------A------A---T---------------------------...............---------------------------------------------------------------......... 7749
H1C.ET.86.ETH2220 ..GAGCCAC-T-GCACAAAA-----A----------A----------------------------------------------...............-----G---G-----A-G---C----------------T---C----A--G---------G--......... 7124
H1D.CD.84.84ZR085 .....-AT--T-C-C--AAT--C-C---T-----------------------A-----C------------------------...............---------------------C--------------------------------------G-A......... 7266
H1F1.BE.93.VI850 ........G-G-G-A-CATT----C-----------AG------A------AA------------------C-------G---...............---------G-------------------------------------A---CA----------......... 7022
H1G.SE.93.SE6165 ATACA-AT-CA-G----AGT-----------------------------------------------------------G---...............---AC---------CA--T--C------------------G-----G-------------G--......... 7163
H1H.CF.90.056 .....GCGTCTGCA--AAATT-T-C------------------------------------------------G---------...............---------------------C-G---A--------------A---G-------------G--......... 7064
H1J.SE.93.SE7887 ATGGC--TG-G----GCA-T----C----------AC-------A------A-------------------------------...............---------G-G-----G---C-------------------------A------------G--......... 7052
H1K.CM.96.MP535 .....-AT--T-C-C-TAAT----C---------------------C------------------------C-G---------...............---------C-G---------C-----A------------G---C-G----------------......... 6905
H1N.CM.95.YBF30 ........G---CCA--GAAACA--AG-ATAT--CTC-------A-C---GTTA-TCTC------CAA--G--G-----G--C...............--------T-GC--A-----CA-------------AGGT--A--T--A---C-CACA---AGT......... 7290
H1O.BE.87.ANT70 ........-G---CA-CAAT-TA-CA--T-----AAT---G-----C----AA--T-TA-------C------G-TC--C--CAAAGTAGTAAGGGTA---CCTT-T-GTG-G-C---CAC-C-TA-T---AGGC-AGTCAT--GC-CT---ACTCAT............ 7799
H1O.CM.91.MVP5180 .....-ATTC--CA-GTGAAA-T-CAC-T-----A-T---G----------AA--T-TA-------C-A----G--C--C--C...............---------C-G--AA----T--TA-T--------T--A--AATGTCA---CC-A-AA-AA-CATTCACACC 7810
CPZ.CD.90.ANT ...........-----AA-T-TT-AAG-GTC-----CT-C-A---TAGCA...---C-A------GCG--G--G-CC-GG--C...............C-G--G---G-G----RT--C--GTC------C--A--A-CA-GN--A--GCC--AAA-AA-ACAACACTCC 7177
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ........--T---ACTAATA-T-CA--T-----AAT---------C----AAA---T------G------C-C--------C...............-----G--GCGC--A---------TCT--G-----A-----A-----A--G...CATACAGTAGGA...... 7320
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 CAAAGTCTGGA-C----AAGT-C-C-A-ATAT--CAC---G-----C----CTA--CTC-----GCAG--G--G-----G---...............--G--G--C-GC--A-----CA-------------AGGA--A--T--A---CACACA---ACT......... 7225
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 AACAC-CA----CA--CAATATC-C----C-T--AAT------G-------CA----TC--------------------C---...............---A----------------------------G--T----G---G-GA--G--GACT---G-T......... 7256
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 CAGAC--G-TG--CA-A--A-CC--G----C-----TT--G-----A-----AA-T--------------------C------...............----------G---------C--------------------------A------AC------T......... 7366
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 AAGATCAGG-TC-GA-TAA-ACATA-G-TT-T-TAAC---G--TA-C----AA--T-T-------------C----C-----C...............---A----TG-G--AC-----C-------------T--T--AAGT-GA---TAT-CA--AG-AAAACAACAC 7251
CPZ.CM.98.CAM3 ..AAC-A--G--TCACCAA-ATC-CGC-ATAC---AC-------A-C---GTA---TTG-----GCT------GC-------C...............--G-----T-GC--A-----CA-------------A-GT--A--T--A--GCACACA--ATCA......... 7155
CPZ.CM.98.CAM5 .....-A-......A-TA-TATA-CAG-GTAC---TC---G-----A-----A---TTG-----GCT-------A-C-GG---...............--------T-GC--A-----CA-------------A--T-----T--A--GCACAC----GCA......... 7461
CPZ.GA.88.GAB1 .....-A-----G--GTAA-CT--CA--T------AC-------A-C----AA--T-T------------GC-C-----G---...............--------TCG---A--G--T---TC---G-----A--A--A----GA--GCATACA---GCAAGACAG... 7773
CPZ.GA.88.GAB2 .....G---CGGGGA-CAA-ACAGAAG-TTAC-TGTC---G-----------A--T-T------G------------------...............---A-------------G---C-G--G--G-----A--A--A--------GTACACA---GCAAAAGCA... 7120
CPZ.TZ.01.TAN1 .................AATAGTTATAC-CCC-AATTTTCT-CT-TAG-AGAA---T------A-GTA------GCA-G----...............-----G--GG-----C-G--C--GTC---G--T--A-GGCCA-G---A--GCCT-AAA-TA--GCCAATCAT 7368
CPZ.US.85.CPZUS ..AAT-A-G-T-G-AG-AATATA-CAG-G-TG---AC--------------C--CTTTA----A--A-------C----G---...............--G--G--C-GC--A-----TA-------G-----AGGT-----C--A--GCATACA---A-A......... 7747
H2A.DE.x.BEN ..............CG-A-TC-T-C-AA--TTA-CTTTA-T-C---AG--GCA--ACTG-ACC--TTA---C-GGGAG-C--C...............---T--A--G----AAC----A-T--CT-C-----T--AG-TCAG-GA--GTACTCCTCAACT......... 8215
H2A.GW.x.ALI .................AA-C---CAAAT-TTA-CTTTA-T-C---GG--GCA--ACTA-ACC--TTA-----GGGGG-T---...............---T-----G-G--AAC----A-T--CT-C-----T--ATCA-A--G----TACTCCTCTACT......... 8199
H2A.SN.x.ST .................AA-C---CAAAT-TTA-CTTTA-T-C---GG--GCA--ACTA-ACC--TTA-----GGGGG-T---...............---T-GA--G--G-AAC----A-T--CT-T-----T--ACCA-T---A---TACTCCTCTGCT......... 7645
H2B.CI.x.EHO .................AA-CTT-CTAAT-TTA---TGA-T-C---AG--TCA--ACTG-AT-A-TTG---C-GGGGG-C--C...............---T-----G-G--AAC----A-T--CT-T-----T--A-GTAT---A---TATTCCTCAGT-......... 8177
H2B.GH.86.D205 ..............A-CAGTACC-C-AAT-TTT---TGA-T-C---AG--TCA--ACTG-AT---TTG---C-GGGGG-C---...............---T-----G----AAC----A-T--CT-C-----T--AG-T-T--GA---TACTCCTCAGTA......... 8191
H2G.CI.x.ABT96 .................AA-C-T-CAAAT-TCAT-TTCA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTA-----GGGGG-T---...............---T-----G----AACT---A-T--CT-T--------A--T-T-------TATTCCTCTGT-......... 7576
H2U.FR.96.12034 .................AATC-A-CAAAT-TCT-CATGA-C-C---AG--GCA--ACTG-AT---TTA--G--GGGGG-T---...............---T-G---G----AAG----A-T--CT-T--T-----ACCA-TG--A---TATTCCTCAGT-......... 7699

Rev Responsive Element (RRE) start
MAC.US.x.239 .................AA-C-A-CTAAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG-----GGGAG-T---...............---T-----G-G--CACT---A-T--CT-G--C-----AG-T-TG-----GTACACTACTGGTGGC...... 8160
Env .__.__.__.__.__.__N__Q__T__N__I__T__M__S__A__E__V__A__E__L__Y__R__L__E__L__G__D__Y__.__.__.__.__.__K__L__V__E__I__T__P__I__G__L__A__P__T__D__V__K__R__Y__T__T__G__G__.__._
MAC.US.x.251_1A11 .................AA-C-A-CTAAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG-----GGGAG-T---...............---T-----G-G--CACT---A-T--CT-G--C-----A--T-TG-G---GTACACTACTGGTGGC...... 8156
MAC.US.x.251_BK28 .................AA-C-A-CTAGT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG--G--GGGAG-T---...............---T-----G-G--CACT--GA-T--CT-G--C-----AG-T-TG-----GTACACTACTGGTGGC...... 8142
MAC.US.x.EMBL_3 .................AA-C-A-CTAGT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTA--G--GGGAG-T---...............---T-----G-G--CACT--GA-T--CT-G--C-----AG-T-TG-----GTACACTACTGGTGGC...... 7291
SMM.SL.92.SL92B .................AAT----C-AAT-TTA-CATGA-T-C---AG--GCA--ATTG-ATC--TTG-----GGGGG-T---...............---T-G---G-G--CACT---A-T--CA-G--T-----AC-T-TG--A--GTACACCACAAGT......... 7608
SMM.US.x.H9 .................AATA---C-AAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG--G--GGGAG-T--C...............---T-----G-G---ACT---A-T--CT-C--C-----A-GT-T---A--GTACACCACAACTGGT...... 7649
SMM.US.x.PGM53 .................AA-C---CTAA--TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-AC---TTG--G--GGGAG-T---...............---T-----G-G---ACT---A-T--CT-G--C-----A-GT-T--G---GTACACAACTGGTGCC...... 8109
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .................AAT----C-AAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG--G--GGGAG-T--C...............---T-----G-G---ACT---A-T--CT-G--C-----AG-T-T--GA--GTACACCACAACTGGT...... 8182
STM.US.x.STM .................AAT----CTAA--TCA---C-A-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG-----GGGAG-T--C...............---T-----G----AACT---A-T--CT-G--C--A--G--T-TG------TACACAACTAGT......... 7811
SAB.SN.x.SAB1C .................AA-AG--C-AATGTGA-GTT-TC-CCTC-G--TGAAAG--T----GCT-A------GGGAG-T--C...............---T----GG----CA-G---A-T---T-T--T--A-----A-T--GA---TACACT-GC............ 8043
TAN.UG.x.TAN1 .................GAAAG--CTAATGTGA-ATTGAC--CTA--T--GA-A---TA---GCTTA------GGGA-G----...............--GC-CA--G-----------A-C--TT-C--G--A--AG--AT--GA---TAT--T-G--CAACT...... 7853
VER.DE.x.AGM3 .................AA-AG--CTAATGT-A-ATT-A-TCCCC-G--AGAAAC--TC---GC-GCA-----GGGC-GG--C...............---T-----G-----AC----A-T--CT-C--------AG-A-T--GA--GTATAC--GAGGT......... 7388
VER.KE.x.9063 .................-ATAGA-C-AATGTGA-ATT-A-TCCCC-G--AGAA-GA-TC---GC-GCA-----GGGACG----...............---T-G---G----CAC----A-C---T-T--------G--T-T--GAC-TTATAC--GAGGA......... 7890
VER.KE.x.AGM155 .................AA-AG--CAAATGT-A-ATTGA-TCCCC-G--AGAAAC--TC---GCGGCA-----GGGC-G---C...............---T-G---G-G---AC----A-T---T-T--------AG-A-TC-G-C--TACAC--GAGGC......... 7870
VER.KE.x.TYO1 .................AA-AGA-C-AA-GTGA-ACT-A-TCCCC-G--AGAATCT-TC---GCGGC------GGGC-G---C...............---T----GG----CAC----A-T--CT-T--------AG-A-T--G-C-TTATAC--GAGGA......... 7866
COL.CM.x.CGU1 ..GAC-ATG-TGG-A-TGGGTGTGCT-ATCC-G-A-C-CC-AATTT--A-CAT-CATTAA-T-CTTTG-----GGGA-G---C...............---T-G--------GAGGA--ACTACTTAT-TC--A--AG-TAT---A---TC----AATGTAAATTGGCAT 7149
GRV.ET.x.GRI_677 .................GG-CCA--AAATGTGA-CCT-A-TCCTC-GG-AC-CAG--TA---GCGTAC---C-GGGAG-C---...............---T-----G-G--AAC----A-T--CT-T--T--T--AG-T-T--GA---TATACT-GC-CCACA...... 7755
MND_2.CM.98.CM16 .................-A-ATC---AAATTTGTGCC-CA--AT--GG-ACAAA--CGA-TT-C-GCG-T-GG-GCAC-C---...............C--C--------G-G--C---A-T--CT-T--T--T--AG-A-TGGCA---TATCATC---CAGAA...... 7895
DRL.x.x.FAO AAACAG-AG-TTCCA-C-ATC----TAAATTTATACCGCA--AT--AG--CAAA-TC-G-TC-C-GCA-T-GG-GCAC-T--C...............---T-G--C--GG-G--G---A-T--CT-T--T--A--TG-T-T-C-T---TACAACC---C-GGA...... 7586
RCM.GA.x.GAB1 ........-TT-----CAGT----CAAA--TCA-CCTCTC--CG--AG--G-T--TT-----GC-GCA-----GGGG-G----...............--G-C-A--G----CAG----A-T--CT-T-----A--AG-AAT---A--GTACCA-AC-............ 7435
RCM.NG.x.NG411 .................ATGACA-CAAATGTCA-CTTGTCT-CT--AG-AG-A--T-TA---GC-GCA-----GGGC-G---C...............--------GG-G---ATG---A-T---TAT-----A--A--T-TC-GA--GTAC-A-ACA............ 7479
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...........-CAA-AATGC-A--TAAATTCTTGCCTCCCA-T--A-CCTCCA-TC-A-TTGTTGC-T-TGG-GC-C-T---...............---T----C-----AATG---A-T--CA-------T--AG-T-TG--A---CACACTT-A-CTGAA...... 7349
MND_2.GA.x.M14 ...........--AAGA-A-CTA--AAAGTTT-TGCC-CA--AT--GG-ACAAA-TC-A-TC-C-GCA-TGGG-GCAC-T---...............---T-G------G-G--T--GA-----T-C--C--T--TG-T-T-C-C---TATCATC-A-CAGAT...... 7824
MND_2.x.x.5440 ...........----GA-ATATC--AAAATTTATACC-CA--ATTGG--TCAAA-TC-A-AC-C-GCA-TGGGGGC-C-T--C...............---T-G--G--GG-G--T--GA----TT-T--C-----AG-CAT-C-C---CATCATT---CTAAT...... 7528
MNE.US.x.MNE027 .................AA-C-A-CTAAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG-ATC--TTG-----GGGAG-T---...............---T-----G-G--CACT---A-T--CT-G--C-----A--T-TG-----GTACACTACTGGTGGC...... 7637
LST.CD.88.447 AAAACCTGGGAGGAA-T-TGTCTG--AGATTCTTGCCTCCCTCCTGGGAA-CAA-TC-G-TTGTGGCAAC-GG-GC-C-C---...............---T--A---GGC--AG----A-T--CT-T--T--A--AG-T-TGC-TC-GTAC-CACCC............ 6919
LST.CD.88.485 AAAACCTGGGGGGAA-T-TGTCTG--AGATTCTTGCCTCCCTC-TGGGA--CAA-TC-A-TTGTGGCAACGGG-GC-C-T---...............---T--A---GG---AG----A-T--CT-T--T--A--AGCT-AGC-CCAGTAC-CACCC............ 6916
LST.CD.88.524 AAGACTTAGGAGGAA-TCTGTCT--TAAGTTTTTGCCTCCCTC-TGGGA--CAA-TC-A-TTGTGGCAAC-GG-GC-C-T--C...............---T-GA-C-G-C-GAG----A-T--CT-T--T--A--ATCA-AGC-TC-GTAC-CACCC............ 6922
LST.KE.x.lho7 AGGACTTAGGAGGCA-CCTAAGT--AAAGTTCTTGCCTCC-TC-TGGGAA-CTA-TC-A-TTGTGGCA---GGG-C-------...............---T-GA-----T-GA-T---A-T--GT-T--T--T--AG-T-AGC-C--GTAC-CACCC............ 7994
GSN.CM.99.CN166 ....................TCT---AA--TGA-CCCGTCG-CC---G--GCT--TGCG----ACTA------G-CC-GG--C...............-----G--GG-G--A--T--GC-CTCGA-G--C--A--TCC---T--A--G-A--AACAC-CC......... 7679
GSN.CM.99.CN71 ....................TCC---AAT-TGA-CCC-TCG-CC---G-AGCC--TGCA----AGTA---G----CC-GG--C...............--G--G--GG-G--A--T---C-TTCGC-G--C--A---TC---TC-A--G---CCACAT-CAGGGGTG... 7691
MON.CM.99.L1 ....................A-CG-GAC-CTTGT-CCCTCG-C-C-GG----T---TCA------TCA--GC-CAG-CG----...............--G--G--GG-------C--C---TCTA-G-----T--A-CA--GC-------GACT-G-GTA......... 7705
MON.NG.x.NG1 ....................ACAG--ACGTTGAT-CC-TC--C-CGAG--TCT---GCA---C-CTCA--G--GAGC--G--C...............--G--G--CG-G--C--C--C--GTCT--G-----T--AGCA--CC-A--G---CAT-G--TA......... 6330
MUS_1.CM.01.1085 ....................TCA---AAT-TGA--CC-TC--C-A--G--TT----GCC---C---TG--GCCTA-G--GGTACAA............--G--G--GG-G--C--T---C-TTCCA-G--------GG-A-TGC-A-----GCCT--C-CA......... 7676
MUS_1.CM.01.CM1239 ....................ACAG--AA--TGA--CC-TCC-CGA--G---T----GCC---C---TG---C--A-A--T--C...............--G-----GG----A--C--GC-TTCCA-G--T-----AG---TGC----G--GCCT--T-CC......... 7645
MUS_2.CM.01.CM1246 ....................ACA--AAA--TGA-CCCCTC--CCA--G-C.........----CGC---CG-CTAGACTGAGAGAT............-C---G---G-G--A--C--TC-TTCC--G-----G--AG-A-TGCGC--G---CCT----CC......... 7774
MUS_2.CM.01.CM2500 .................A-T-T--ATCGATTGA-CCC-TC--CCA--G--CTT---GC----C-C-TG------A-G-G---C...............-----G--GG----A--T---C-GTCC--G-----A--GG-A-TGC-------GCCT----C-......... 7697
DEN.CD.x.CD1 ..............AGAA-AC-T--AACATTGA-GCTCTC--CT---G-----C-AGTC------GC------GGCA-G--GG...............---T-----G-GT-AAC----A-T--CC-T--T--T--TTCA-TG-GAC--TAT-AA-GA-CAGAATCGGCA 7790
DEB.CM.99.CM40 ....................AGT--AAC-CTTA-ACC-TC--C---C--C----CAGTA------GCA--CC---T-------...............---A-CA--G--G-AA----TA-----T-C--T---T--GCA-TG-GA--GTAC-A--GA-C-GAG...... 7479
DEB.CM.99.CM5 ....................A-C--GAA--T-A-ACCCTCCTC------T-A--CAGT------GGCA--TC----C--G---...............--GA-CA--G--G--A----CA-C--GA-G--C--T--A-GTAT--GA--GTAC-A--GA-C-GAG...... 7400
TAL.CM.00.266 .................AGT--C--AACAGT-GAGCCCTCGTC-C-G--AC-T---TCG---C--GCA-C-G-T-CACGG--C...............--G--GA--G-G--C-TG--T--T--GTAT--G--G--A--TATC-GA--GTAC-AT-G--CC......... 7569
TAL.CM.01.8023 .................GA-ATC--AAGTGTGGAACCCTCTTC-C-A--C--A--TGC----C--GCA-CGG--GCACGG--C...............--G--GA--G-G--CAC----A-T--CT-T-----A--G--TATC-GA--GTAT-AT-G--C-......... 7119
SUN.GA.98.L14 TAAATG-ATCA--CATC--A-TTG-AGC-TTC-AGCC-CCTACCA-C-CCTTAA-TC-A-TTGTG--CAC-GG-GCAC-T--C...............---C------G----AGG---A-T--GT-T--T--A--AG-T-AGC-CC-GTAC-CACCC............ 8065
SYK.KE.x.KE51 .................--AC--T-GAATTTTG-ACCTACT-CTA--G--GAA--TGTG------GC---T----TC--T---...............---T-GA-TCGG---A----TA-T--CT-T--G--T--A-GTCA--G-C-CTAT-A-C---CT......... 7402
SYK.KE.x.SYK173 .................--TAC-T-GAA-TTTA--CC-AC--C-A--G--GA---TGT-------GCA--TC-G-TC--T---...............---T-GA-TC-----A-----A-T--CT-T--G-----TG-TCA-CGTC-GTAT-A-T---CT......... 7706
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Env gp120 end Env gp41 start
H1B.FR.83.HXB2 ......AGAGAAAAAAGAGCAGTG......GGAATAGGAGCTTTGTTCCTTGGGTTCTTGGGAGCAGCAGGAAGCACTATGGGCGCAGCCTCAATGACGCTGACGGTACAGGCCAGACAATTATTGTCTGGTATAGTGCAGCAGCAGAACAATTTGCTG...AGGGCTAT 7900
Env _.__.__R__E__K__R__A__V__.__.__G__I__G__A__L__F__L__G__F__L__G__A__A__G__S__T__M__G__A__A__S__M__T__L__T__V__Q__A__R__Q__L__L__S__G__I__V__Q__Q__Q__N__N__L__L__.__R__A__I
H101_AE.TH.90.CM240 ......-----------G------......------------A--A--T----------A--------------------------G--G-----A--------------------------------------------A-----A-G----------...-------- 7453
H102_AG.NG.x.IBNG ......--------------G--T......---C-G------G-C--------------A--------------------------GCGG-----A--------------------------------C--C--------A-------G----------...-AA----- 7406
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ......-----G------------......------------G-------------------------------------------G--G-----A--------------------------------------------A--------T---C-----...-------- 7077
H104_cpx.CY.94.CY032 ......---------T--------......--------G--CA----------------------------------------------G--------------------------------------C--C----------------G----------...-------- 7270
H1A1.UG.85.U455 ......-----------------T......---C--------A-C--------------A--------T--------A--------G--G-----A--------------------------------------------A-------G----C-----...-------- 7330
H1B.US.90.WEAU160 ......------------------GGA...ATGC--------A----------------------------------------------G----------------------------T---------------------A------------C-----...-------- 7907
H1C.ET.86.ETH2220 ......----------------CA.........C-------------------------------------------------------A-----A--------------------------------G-----------A-----A-G----------...-AA----- 7276
H1D.CD.84.84ZR085 ......---------------A-A......---C--------A----------------------------------G-----------G------------------------------G-------------------A-----A------------...-------- 7421
H1F1.BE.93.VI850 ......----------------C-......---C----------------------TC-T--G-ACAGCA-GGAGCA---------G--G--G--A-----------------------------------A--------A-----A------------...-------- 7177
H1G.SE.93.SE6165 ......-----------------T......---C-G------G-C--------------A--------------------------G--G-----A----------------T------------------C--------A-----AGG---C------...-------- 7318
H1H.CF.90.056 ......------------------......-----G-------CT-----------------------------------------G--G-----A--------------------G-----------------------------A-G----------...--A----- 7219
H1J.SE.93.SE7887 ......------------------......------------G--------------------A----------T--------------G-----A----------------T---------G--------C--------A-----A-G----------...-A------ 7207
H1K.CM.96.MP535 ......-----------------A......---T--------G-----T----A--------------------------------G--G-----A--------------------------------------------A-----A-G----------...--A----- 7060
H1N.CM.95.YBF30 ......----------------CCTTT...---C----T--GC----T--------TC-T-----------G-----------------G-----A------------------C-GAC------A-----G--------A--------T-T-C--T--...--A--A-- 7448
H1O.BE.87.ANT70 ......-----------------A......---T-G---ATGC-A---T-G---G-TC-AA-T--------T-----------------GG---CA------G--------A--CACACT--GC--AAG-----------A------G----CC----A...--A--A-- 7954
H1O.CM.91.MVP5180 CCTCAC--G--------------A......---T-G---ATGC-A---T-G---G-GC-AA-T--------T-----------------GG---CAG------------G-A--CACAGTG--C--AAG-----------A------G----CC-----...--A--G-- 7971
CPZ.CD.90.ANT ......---C---------GCA-T......--------GCTG--C---T-G--TC-TC-CA-T-----T--C--T--A-----------G-----AG---------C----A----GA-T--GY-CCA------T--A--A------GC----C-----...CAA--C-- 7332
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 GAAAGG---C-G--G-------CCTTT...--CC-G-----AC-------------TC----T--------------A-----------GG--G-C------------------C----G---C-A--G--A--------A--A--------CC--T--...--A--A-- 7484
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ......---C------------CCTTT...---C----T--GC----T--------TC-T-----------G-----------------G-----A------------------C-GA-------A-----G-----------------T---C-----...--A--A-- 7383
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ......----------------CA......--GC-G----TG--T--------------------------G-----------------A---T-A------------------------------A----C--------A-------GT---------...--A----- 7411
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ......--G-------------CCGTA...---T-G-----------------------------------------------------G---C--------------------------C-GC------------------------G----C-----...--A--C-- 7524
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 CAT...--------G-----CC-T......---C-------AC----T---------C-------------------------------A---G-CGT------------A---C-G-----G--AA-G--C-----------------T---C----A...--A--A-- 7409
CPZ.CM.98.CAM3 ......----------------CCTTT...---C-G--T--GC----T-----------A-----------------------------A---G--GT----------------C-G-----------A--G--------A-----------CC-----...C-A--A-- 7313
CPZ.CM.98.CAM5 ......-----G----------CCTTT...---C-------AC-------C-----TC-A-----------------------------A---G--GT----------------C-G--C--G-----A--G--------A-----------CC-----...C-A--A-- 7619
CPZ.GA.88.GAB1 AAAGAC---C-G----------CCTTC...--TC-G-----AC--------------C----T--------------------------GG--G-A------------------C----G--GC----G--------------A-----T---C--T--...-AA--A-- 7937
CPZ.GA.88.GAB2 CTTGAT---TCC----------CCTTT...---C-G--G--GC----T-----A---C-T-----------------------------A--TG---T------------A--TC--A-CC-GC-T--G--A--------------A--T--C------...C-A--C-- 7284
CPZ.TZ.01.TAN1 ...ACT--GTC--G-----AT......GTG--C------CTG-----T-----A--TC-TA-T-----------T--A-----------G-----AG---------C----------GG----C-C--------T--A--------AC-A--CC----T...CA---C-- 7526
CPZ.US.85.CPZUS ......----------------CCTTC...---C----T--AC-------G-----TC-T-----------------------------A---G-AGT----------------C-------------A--G--------A--------T---C----A...--A--A-- 7905
H2A.DE.x.BEN CCAGTG--GA-C-------GT---...TTC-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------GCGG--CC--------T-A-CC---T--C-GACT---C--G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TAG- 8373
H2A.GW.x.ALI CCAAGG--GA-T-------GT---...TTC-TGC----G......---T-A--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A------A-G--AG-TT-A------T-T-CT---T-TC-GACT------G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 8357
H2A.SN.x.ST CCAGTG--GA-T-------GT--A...TTC-TGC----G......---T-A--T--TC-CACGA--------GCTG-A--------G--G--CT--------T---CT---T-TC-GACT------G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 7803
H2B.CI.x.EHO ACACCG--GA-T------...-GTGTACTT-TGC----G......--TT-G--A---C-T-CGA-G-----TTCTG-A--------G--G--CT-----T--T---CT---T--C-GACT---C--G----G---------------C-AC-GC-CG--...GAC-TGG- 8335
H2B.GH.86.D205 AAACCG--GA-T-------GT--A...ATG-TGC-----......---T-G--A---C-T-C-ATG-----TTCTG-A---------A-G--TT--------T-A-CT---T--C-GACT---C--G-C--G---------------C-AC-GCCTG--...GAC-TGG- 8349
H2G.CI.x.ABT96 ACACCG-A-A-T-------GT--A...TTT-TGC----G......--TT-G--A--TC-T-C-ATG-----TTCTG-A------A----G--GT--------T---CT---T--C-GACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG- 7734
H2U.FR.96.12034 ACACCG--GA-T-----G-G---A...TTT-TGC-T--G......---T-G--T--TC-C-CCA-G-----TTCTG-A-----T--G--G--GT--------T-A-CT---T--C-GACT---C--G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 7857

Env gp120 end Env gp41 start
MAC.US.x.239 ACCTCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C--ACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 8318
Env _T__S__R__N__K__R__G__V__.__F__V__L__G__.__.__F__L__G__F__L__A__T__A__G__S__A__M__G__A__A__S__L__T__L__T__A__Q__S__R__T__L__L__A__G__I__V__Q__Q__Q__Q__Q__L__L__.__D__V__V
MAC.US.x.251_1A11 ACCTCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C-GACT------G----G-----------A---C-ACTGC--T--...GAC-TGG- 8314
MAC.US.x.251_BK28 ACCTCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C-GACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 8300
MAC.US.x.EMBL_3 ACCTCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT-C-G------C-CT---T--C-GACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...G-C-TGG- 7449
SMM.SL.92.SL92B ACCTCA-AGA-T-------G---C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-G-----TTCTG-A-----------G--GC-A--------T-CT---T--C-GACT------G----G--------A--A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 7766
SMM.US.x.H9 GCCTCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------G--G--GT--------T---CT---T--C-GACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG- 7807
SMM.US.x.PGM53 ...TCA---A-T--G----GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------G--G--CG----T-G-T-C-CT---T--C-GACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG- 8264
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GCCTCA---A-T--G----GG--C...TTT-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------G--G--GC--------T---CT---T--C-GACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG- 8340
STM.US.x.STM ACCTCA---ACT--G----GG--C...TTC-TGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A-----------G--GC------------CT---T--C-GACT------A----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 7969
SAB.SN.x.SAB1C CCCGAA---C-------G-TG...CCATTC-TGC----G......-----A--T--------------T---GCTG-A-----T-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG--G---C-CG----G---C-------------A---C----T...GC----G- 8201
TAN.UG.x.TAN1 ......C-------G--G-TGCCCTTC...-TGT-G--G......-----A--C--T-----G-----T---GCTG-A-----T---A-AG-G-CAG--T-------C---T--CAG------C-TG-A--G---T-------------G---C-----...GC---AG- 8005
VER.DE.x.AGM3 CATGAC---AC---GC---TC...CCGTTC-TGC----G......-----A--C-----A-----T--T--G-CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG--T---C-TG----G---C-------------G---C-----...GC----G- 7546
VER.KE.x.9063 CAAGAC---TC----C---TC...CCGTTT-TGC----G......-----A--C-----A-----T--T----CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG--T---C-TG----G---A-------------A---C-----...GC----G- 8048
VER.KE.x.AGM155 CAAGAG--GC-----C---TC...CCGTTC-TGC----G......-----A--C-----------T--T--G-CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG--T---C-TG----G---T-------------G---C-----...GC----G- 8028
VER.KE.x.TYO1 CATGAG--GC----G----TC...CCGTTT-TGC----G......---T-A--C--------G--T--T----CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG--T--GC-TG----G---C-------------G---C-----...GC----G- 8024
COL.CM.x.CGU1 CATGGG---C----G---.........GGCATCT-T-C-TTC-CCA--T-A-CCC-----A-T-GG--C--TGCTG-A------T----G--TG--G--------A-C-----TCA-TCCC-TAATGGAA-GGCTAGTGCCAGCAGC---CGAA--T--CTG-AACTGG- 7310
GRV.ET.x.GRI_677 ......-----------G-TGCCATTC...-TGC----G......--T--A--C-----------T--T----CTG-A-----------GG---CA--------A--C---T-TC-G--T--GC-TG----G---T-------------G--C------...GC----G- 7907
MND_2.CM.98.CM16 ...GCT--GC-G--G--G-G--C-...GTCTTGC-T--G......A-GT-C--CC--C-A--TTTG-----TTC---G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T-TCAGGCT--G---AA---G--T---G----------GGT-C-----...--CCTG-- 8050
DRL.x.x.FAO ...CAC--GC-G--G----GT-CA...GTC-TGC-T--G......A-------CC-----A-CTTG-----TTC-G-A---T--T---TGG-G-C-G-CA----T--C---T--CAGGCT--GC--A----G--G---G-------A--GC-AC-----...C-CCTGG- 7741
RCM.GA.x.GAB1 ......-A-C-G-----G-T-CCT...TTG-TGC-G--T......--T--A--T---C-CTC---------T-CTG-A-----------GG-G-CAG-C-----T--C---T--C-G--T--GC-TG-A--G---T----------A--G--CC-----...GACATAG- 7587
RCM.NG.x.NG411 ......-A-C----G----T-CCT...TTG-TGC-G--T......--T--A--T---C-CTCG--------T-CTG-A-----------GG-G-CAG-C-----A--C---T--C-G--T--GC-TG----G---T-------------G--G------...GACATAG- 7631
MND_1.GA.x.MNDGB1 CATCAT-A---G--G----G--CA...GTAAT-C-T--T......A-------TC-GC-CTCGCTG------TC-G-G------T---TG--GG--G-A-----T--C--AT-TCAGTCT--GG--A----G------G-A--A--A--AC-G---T--...-A-CTC-- 7507
MND_2.GA.x.M14 ...GCA-AGC-G--G----G--CA...GTCTTGC-T---......A-G--C--CC-------CTTG-----TTC-G-G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T--CAGGCT--G---AA---G--T---G----------G-T-C-----...--CCTG-- 7979
MND_2.x.x.5440 ...ACA--GC---------G--C-...GTCTT-C-T---......A-G--C--CC--C-A--TTTG-----TTC-G-G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T--CAGACT---C--AA---G--T---G----------GGT-C-----...--CCTG-- 7683
MNE.US.x.MNE027 ACCCCA---A-T-------GG--C...TTT-TGC----G......---T-A--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C-GACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG- 7795
LST.CD.88.447 AGTAGT-AGC-G--G-------CACCGCTG-CTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C--A---CA-GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G- 7080
LST.CD.88.485 AGTAGT-AGC-G--G-------CACCGCTG-CTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G- 7077
LST.CD.88.524 AGGGGA--GC---C--------CTCCACTA-CTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G- 7083
LST.KE.x.lho7 AGGGGA--GC---CC-------C-CCTCTG-CTT-----......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----C-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-GC-G-C---CAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G- 8155
GSN.CM.99.CN166 ...GCTGTG--G--------C......CTTTC-T-G---ATA-CC---T-GAC---TC-CA-T--G-----T-C---G-----------GG---CAG---------A----T--C-GTCT--G---G----G---A-----------G-G--CC-----...------G- 7837
GSN.CM.99.CN71 ...CATGTGA----G--G--C......ATTTC-T-G--CATA-CC---T-GAC---TC-CA-T--G-----TGC---G-----------GG---CAG-------------AT--C-GTC---G---G----G---------------G-G--CC-----...------G- 7849
MON.CM.99.L1 ...CAC--G-----G------......ATTACTT-G--TATGGCC--T--G--C---C-CA-CA-G------G----A-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-GTC----C--G----G---------------G-G--CC-----...-----CG- 7863
MON.NG.x.NG1 ......-TGAG-G-----CG--CT...ATCAC-T-G---ATGGCC--T--G--C--TC-CA-CA-G------G----G-----------GG-G-CAG-C------------T--C-GTCT--G---G----G---------------G-G--CC-----...-----CG- 6488
MUS_1.CM.01.1085 ...CATGTGC-TGC------C......ATCTC-T-G--CATAACC--TT-A--A--TC-CA-C---------G----A-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-GTCT--G---G-C--G---------------GCA---C-----...--A--CG- 7834
MUS_1.CM.01.CM1239 ...CATGT-A--GC-------......ATATCTC----CATAACC--T--G--A--TC-CA-C--G------G----G-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-GTC----C--G-C--G---------------GCA---C-----...-----CG- 7803
MUS_2.CM.01.CM1246 ...CACGTCA-GGCT--G---......ATCA-CT-G---ATAACC---T-A--A---C-CA-T--T--G---G----A-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-GTCT--G---G----G-----------A---GCT---C--T--...--A--CG- 7932
MUS_2.CM.01.CM2500 ...CATGTCC--GCT--G---......ATAACCC-----ATAACC--TT-G--A--TC-CA-T--T------G----A-----------GG-G-CAG--------------T--C-GTCT--G---G----G-----------A---GCT---C--T--...-----CG- 7855
DEN.CD.x.CD1 GAGTCTGTTTC-CGCC--AGGCG-GAAGTGTCTT---TGCT-GG-C--A-A--A--TC-CA-C----------CTGTC--------G-T-GG--CAGGCT-AG--------T--C-GG-T---C-TG-C--G-----------A---C-AG-GC--T--...--A---G- 7957
DEB.CM.99.CM40 TCGGTA---C-C--G--G----CAGGAATT-CTT-T--T......C-GG-A-CA--TC-CA-TA-------TGCTG-------------G----CAG--------------T-TC-CTCT--GC--AG---G-----------A---C-AG-GC--T--...-A----G- 7640
DEB.CM.99.CM5 TCTGCA---C-------G--G-C-GGAATT-CTT-T--T......C-AG-G-CT--TC--A-TA-------TGCTG-------------G----CAG--------------T--C-CTCT--GC--AG---G-----------A---C-AG-GC--T--...-A----G- 7561
TAL.CM.00.266 GCTAAC-AGC-----C----G-CCCCGCTA-CCT----C......---A-A--A--TC-CA-CA-------C-CTG-C----------TGG-G-CAG-C--------G---T-TC-CTCT--GC--AG---G---------------G-AC-CC-----...-----A-- 7730
TAL.CM.01.8023 GCAACA-A---G--------C-C-CCTCTG-CTT-G---......---A-A--A--TC-CA-CA-------C-CTG-C----------TGG-G-CAG-C--------G---T-TC-TTCT--GC--AGC--G---------------G-GC-CC-----...-----A-- 7280
SUN.GA.98.L14 ...AGG-AG-----G--G----CACCTGTT-CCC-----......GCTT-G-CAC-TC-CA-T--T--G--T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-GC-G-C---CAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G- 8223
SYK.KE.x.KE51 ...ACG-A-C-G----------CACCATTG-C-C-T--G......-----G--A--AC-CTCG-----G--T-CTG-A-----GAGC--TG-G-CAG----T--AC-C---T--CAGACT--G---G----G---------------C-A--G------...GA----G- 7560
SYK.KE.x.SYK173 AATACC--G--------G----CACCATTG-C-C-T--G......-----G--A--AC-CTCG--T--G--C-CTG-A-----G-GC--TG-G-CAG----A--AC-C---T-TCAGACT--G---G----G---------------C-A--G------...GA---AG- 7867

284
H

IV
Sequence

C
om

pendium
2007



A
lignm

ents
PLV

C
om

plete
G

enom
es

PLV Complete
Genomes

RRE end
H1B.FR.83.HXB2 TGAGGCGCAACAGCATCTGTTGCAACTCACAGTCTGGGGCATCAAGCAGCTCCAGGCAAGAATCCTGGCTGTGGAAAGATACCTAAAGGATCAACAGCTCCTGGGGATTTGGGGTTGCTCTGGAAAACTCATTTGCACCACTGCTGTGCCTTGGAATGCTAGTTGGAGTA 8070
Env __E__A__Q__Q__H__L__L__Q__L__T__V__W__G__I__K__Q__L__Q__A__R__I__L__A__V__E__R__Y__L__K__D__Q__Q__L__L__G__I__W__G__C__S__G__K__L__I__C__T__T__A__V__P__W__N__A__S__W__S__
H101_AE.TH.90.CM240 A--------G--------------------------------T--A---------------G--------------------------------A--T----A--AC-------C------------A----C-----------------C-----CT-C-C-------- 7623
H102_AG.NG.x.IBNG A-----T-----A---------A-------G-----------T--A---------------G--------C---------------GA--------------A--A--------C-----------------C---------A----A--C-----CT----C------- 7576
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------A--------------------------------------------G---G-------------G---------------------------------------------------------------------------------A------------ 7247
H104_cpx.CY.94.CY032 A-----T-----A---------AG------G-----------T--A---------------G--------C-------C-----------------------A--A--------C-----------------C---------AA---A--------CT------------ 7440
H1A1.UG.85.U455 A-----T---------------A-------T-----------T--A---------------G-----------------------C----------------A--A--------C-----------G-----C---------A-------C-----CT------------ 7500
H1B.US.90.WEAU160 ---------------------CG----------------------A---------------G-------------------------------G--------------------------------------C---------A--------------------------- 8077
H1C.ET.86.ETH2220 A---------------A-------G-----G-----------T------------A-----G--------A-A------C------G---------------A-----------C-----------------C-----------------------CT------------ 7446
H1D.CD.84.84ZR085 A-----------------------------G-----------T--A--------------------------A-----------G-----------------A--A----------------------A-------------A----A--C-----CT------------ 7591
H1F1.BE.93.VI850 ---A--------------------G-----------------T--A---------------G----------------------------------------A-----C-----C-----------------C---------AA------C-----CT------------ 7347
H1G.SE.93.SE6165 A--------G--------------------------------T--A---------------C----------A-----------------------------A-----------C-----------------C---------AA------C-----C-T----------- 7488
H1H.CF.90.056 AC------G-------A-------G-----G-----------T--A---------------G----C-------------------G---------------------------C-----------------C---------AA------------CT------------ 7389
H1J.SE.93.SE7887 A---------------------A-------T-----------T------------------G----------------------------------A-----A-----------C-----------------C---------AA------C------------------- 7377
H1K.CM.96.MP535 A--A--------A--------A--G-----G-----------T--A-------G------------------A-----------------------------A-----------C-----------------C---------AA------C-----CT----C------- 7230
H1N.CM.95.YBF30 A-----------A---T-----------T--A----------T--A-------------A-G----T---A-A-----------T-G------G--AA----AA-TC-A-----C-----A------ACA--A---TAT--CA---------------AG-C------C- 7618
H1O.BE.87.ANT70 AC----C--G-----AT--C--AGG--AT-TR-A-----T----GA--A----GA--TC-CC-G--A--CT-A----CC-TA---C--A----G--A-----AA-CC-A-----C--TAAA-----G--AG-C---TA---AT-A--AAAA------AGA-CA----TAG 8124
H1O.CM.91.MVP5180 AC----C--G--A--CT--C--AGGT-AT-T--A-----T--T-GA--A----GA--TC-CC-G-AA--CT-A----CCCTTA--C--A----G--A-G---AAACC-A-----C--TAAA--------A--C--TTA---AT-A--AAAA-----CA-ATCA---TCAG 8141
CPZ.CD.90.ANT A---A-A--G--A------C-A--G---T-G--------AG-A--A--A--------------G--T--A--C--G-AG-------GA--------A--AT--A-CC-C--------TG---AC--GG-G-CC--TCA----A-G------------AA-TCC---GTA- 7502
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 A-----C-----------A--------A-----------AG-A--A--A-----A--C---T-A--T-----A------------C-------G---A-T--A--CC-------C-----------GTCT--C--TTAT--CA-------------CAAA-CA---TCAG 7654
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 A-----------A--CT--C--------T----T--------T--A--------A------G----T---A-A-----------G-G---C--G--AA----A--CC-A-----C-----A------TCTG-G--TTA---CAA-------------A-C-C------C- 7553
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 A--------G--A--CT--C--------T----------------A--------A------G----T---A-C-----------------------A-----A--A--A-----------A-----------C---------T-------A------AGA-C-------- 7581
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 A---------------------------T-------------T--A-----T------C-GG-T--T--------G------------------------T-A--AC-A-----C---------------------------T-------------CA---CC----C-- 7694
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 A--A--T-----A-----------G--TT-T--------A-----A-----------G---G-T--T-----------G-------G------G--A-----A--TC-A-----C--TA-A------ACT-----TC----------A-GC-----CAAG-CA---G-A- 7579
CPZ.CM.98.CAM3 A---------------T-----------T----T--------T--A--------A------G-T--T-----A-----------C-GA-----G--AA----A--CC-A-----C-----A------GC------TTAT---A--------------AA--C-------G 7483
CPZ.CM.98.CAM5 A-----------A---T-----------T----T-----------A--------A------G-T--T-----A--------------------G---A----AA-TC-A-----C-----A------GC---C--TTAT--CA-G----------------C-------G 7789
CPZ.GA.88.GAB1 A-----T--------C--A--------AT--A-------AG-A--A--A--A--A--C---T-G--T-----A-----G-----GC-------G---A-T-----CC-G-----C-----------GGCTG-C--TTAT--CA-G-----------CAACTC----CC-G 8107
CPZ.GA.88.GAB2 A--A--T--G--A--C---C----G--AT-------------A--A-----------G--GG----T--------------T-----------G--AG----A-CAC-A-----C------------ACTG-G---TA-T--A----A--C------A--TCC----AC- 7454
CPZ.TZ.01.TAN1 A--A--------A--CT-------G---T-T--A--------T--------------C-----G--T--A--A--G-A----A---GA--C-----------AA-CC-C-----A--TG--AAC---T-GG-G--TCA--G-AG------A-----CCTC-CC---GC-G 7696
CPZ.US.85.CPZUS A-----C---------T-A--------AT----T--------T--A-----T--A--C---G-A--T-----------------T--------G---A----A--TC-G-----C-----A------ACA-----TTAT--CA---------------A--CC------- 8075
H2A.DE.x.BEN CA--AGA-----AG-AA------G---G--C--------A-CG--AA-C------------G--ACT---A-C--G-AG---------C----GGCA-AG--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA----A----A--G---GTAAA-GAC-CT.... 8539
H2A.GW.x.ALI CA--AGA------G-AA------G---G--C--------A-CG--AA-T------------G--ACT---A-C--G-A----T-------C--GGC--GG--AAATTCA-----A--TG-ATTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---GTAAA--AC-CC.... 8523
H2A.SN.x.ST CA--AGA-----AG-AA------G---G--C--------A-CA--AA-T------------G--ACT---A-C--G-A----T-------C--GGC--AA--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---GTAAA-GACACC.... 7969
H2B.CI.x.EHO CA-AAGA-----AG-A-------GG--G--C--------G-CG--AA-C------------G--ACT--CA-C--G-A---T--C--A--C--GGCA-AA--AAATTCA-----A--TG--TTC-G--AGG-C--TCA---GA----A--A---GTAAA-GAA-CC.... 8501
H2B.GH.86.D205 CA-AAGA------G-A-------GG--G--C--------G-CG--AA-C------------G--ACT--CA-C--G-A---------------GGCA-AA--AAATTCA-----A--TG--TTC-G--AGG-C--TCA---GA----A--A---CCAAA-GAAACC.... 8515
H2G.CI.x.ABT96 CA--AGA------G-AA------G---G--C--------G-CG--AA-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-A---T--------C--GGCA-GG--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA----A----A------G----CCT-G-TGC-- 7904
H2U.FR.96.12034 CA-AAGA-----AG-AA------GG--G--C--------A-CT--AA-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-A---------------GGCAAGT--AAATGCA-----A--TG-CTTT-G--AGG-C---CAT---A-------A----TAAACGACACA.... 8023

RRE end
MAC.US.x.239 CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T--GG--ACT--CA-C--G-AG---T-------C--GGC--AG---AATGC------A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCAA-T.... 8484
Env __K__R__Q__Q__E__L__L__R__L__T__V__W__G__T__K__N__L__Q__T__R__V__T__A__I__E__K__Y__L__K__D__Q__A__Q__L__N__A__W__G__C__A__F__R__Q__V__C__H__T__T__V__P__W__P__N__A__S__.__
MAC.US.x.251_1A11 CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T--GG--ACT--CA-C--G-A----T-------C--GGC--AG---AATGC------A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCAA-T.... 8480
MAC.US.x.251_BK28 CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T--GG--ACT--CA-C--G-AG---T-------C--GGC--AG--AAATGC------A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCAA-T.... 8466
MAC.US.x.EMBL_3 CA--AGA-----AG-AT------G-T-G--C--------A-CA---A-C------A-T--GG--ACT--CA-C--G-AG---T--G----C--GGC--AG---AATGC------A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCAA-T.... 7615
SMM.SL.92.SL92B CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CT--AA-T--T---A-T---G--ACC--CA-C--G-A---------------GGCA-AG--AAATTCA-----A--TG-ATTT-GG-AAG-C---CA----A----A-TA---CCAAA-GACA-T.... 7932
SMM.US.x.H9 CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CT---A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-AG--------------GGC--CRN-AAATTCA-----A--TG--TTT-GG-AGG-C---CA----A-K--A--A---CCAAA-GACACA.... 7973
SMM.US.x.PGM53 CA-AAGA-----AG-AT------G-T-G--C--------A-CT---A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-AG----G---------GGC--AG--AAATTCA-----A--TG--TTT-GG-AGG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCC-CA.... 8430
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CA--AGA-----TG-AT------G---G--C--------A-CT---A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-AG-----G--------GGC--AG--AAATTCA-----A--TG--TTT-GG-AAG-C--TCA----A----A--A---CCAAA-GAC-CA.... 8506
STM.US.x.STM CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-C----A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-A---------------GGCA-AG--AAATTC------A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA---CA----A--A---CCAAA-GA--CT.... 8135
SAB.SN.x.SAB1C A---CA---G-----AA--C-AA-G-----TA-T-----TG-A--AA-C---A-T--CC-CG--ACT---C-T--G-A-------G-------GGCA-GGT--AAC--------A--TG--TTC-GG-AGG-G--TCA---GA-G--C-T------GTA--A-AAC.... 8367
TAN.UG.x.TAN1 ----CA---G-----GA--C-AA-G-----CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACT--CC-T----A-------G-------GACA-GG--AAATT-G-----A--TG-ATTC----AGG-G--TCA----A-G-----G----C-TTC-ACAAT.... 8171
VER.DE.x.AGM3 G-----T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-AG------G----C--GGC--GGT--AATGC------G---G-AT-G--G-AAG-C--TCAT--AA-C--A--G---C-GTGG-A-AAT.... 7712
VER.KE.x.9063 G-----T--------AA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-AG------G-------GGCA-GAT--AACG-C-----G---G-AT-G----AGG-C--TCAT--CA-A--A--A---C-ATGGCAAAAC.... 8214
VER.KE.x.AGM155 G-GA--T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-AG-----GGC------GGCA-GGT-AAACGC------G---G-GT-G----AAG-A--TCAT--AA-A--A--C----CGTGG-A-AAT.... 8194
VER.KE.x.TYO1 G-----T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-T--AA-C---A-T--CC-CG--ACA--CC-T--G-AG------G-------GGCA-GA--AAACTCC-----G---G-AT-G----AAG-A--TCAT--CA-A---GAG---CCCTGG-CAAAT.... 8190
COL.CM.x.CGU1 C---A----GTCTGCA---C-A--G-----G--------GG-T--AA-C-------T-C--G-TGCCA--A-A---G-T--TT-GG----A---GCAAAG--T-CC-GCATT--G--TG-AAAC-TG-AA-----T-GA---AT------C-----CAAG-CC---.... 7476
GRV.ET.x.GRI_677 G--ACA------A--GT-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-C--G-AG------G-------GGCA-GG--AAATTCA-----A--TG-GT-G----AAG-A--TCA---CA-A-----A-----GTA--A-AAC.... 8073
MND_2.CM.98.CM16 A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A---A-T--T-----CC-CC-TACA--CT----GGAC--TG--GCT------GCAAGA--ATCC--G-----C-----ATTCGCC-AGG-A---CA---ACA---A--A---CCAAA-GAC-CT.... 8216
DRL.x.x.FAO G--ACA-------G-GT-AC-CA-GT-A--TA--------G-A---A-C--------CC-CC--ACA---C-T--GGA----A--GGA--C---GCAA-GT--A-CC-C-----A-----CTTTGC--AAG-A---CAT--AAA----GTA---CCCAA-GAG-CA.... 7907
RCM.GA.x.GAB1 -A--CG---G---A-----C-AA-G-----C--------A-CT--AA-T--------GC-TG--ACT---A-T--G-A-------GCA--C---TCT--AT--AAT-CA-TT--G--TG-CT-G-G--AAG-C---CAT--A-TG-----G----CATTC.......... 7747
RCM.NG.x.NG411 ---ACA---G---G-A---C-AA-G-----C--------G-CT--AA-C--------GC-TG--ACT---A-T--G-A-------GC---C---TCT--AT-AAAT-CA-TT--C--TG-AT-G-G--AAG-G--TCA---AA-G---GAG----TATA----CAA.... 7797
MND_1.GA.x.MNDGB1 A---CAA--GTCTG-A--C--AA-------CA-A-----AG-A---A-TT-A---A-TC-CC-GACCAG-T----G-AT--TA-C-----C---GCTT-G---TCTCAA-----G--T--AT-GGC--AGG-G--TCAT---T----AGAG----C-AA--CAA-C.... 7673
MND_2.GA.x.M14 A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A--AA-T--T-----CC-CC--ACA--CT----GGAC--TG--GC---C---TCAAGA--A-CAG-A-----A-----ATTCTCC-AAG-G--TCAT---AA---T--G---CCAAA-GAAA-T.... 8145
MND_2.x.x.5440 A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A---A-T--T----TCC-CC--ACA--CT----GGA----G--GC---C---TCAAGG--CTC-G-A-----A--T--ATTCTCC-AAG----TCAT---AG---AAAA---CCCAA--A-A-T.... 7849
MNE.US.x.MNE027 CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-AG---T-------C--GGC--AG--AAATGC------A--TG-ATTT-G--AAG-C---CAT---A----A--A---CCAAA-GCAA-T.... 7961
LST.CD.88.447 ----AAA--G--AG-G--C--AAG------CA-------AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GGAG-----------C---ACT--G--T-CTTCC-----G--TCAAT-G----AAG-A--TCAT---AA---AGAA-----CTA--A-....... 7243
LST.CD.88.485 ----AAA--G--AG-G--C--AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GGAG-----------C---GCT--G--T-CTTCC-----G--TCAAT-G----AA--A--TCAT---AA----GAA------TA--A-....... 7240
LST.CD.88.524 ----AAA--G--AG-G---C-AAG------CA-------AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GGAG---T-G--A--C---GCA--A--T-CCTC------G--TCAGT-G----AAG-G--TCAT---AA---A--A------TA--A-....... 7246
LST.KE.x.lho7 ----AAA--G--AG-A-----AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA--CC-T--GGAG--TG-G--AC-----GC------T-CCTC------G--TCAAT-G----AGG----TCAT---AA----GAG----CATA--A-....... 8318
GSN.CM.99.CN166 A-----C------AGCT-A--A--G-CAT-T--A--------A--A-----A--AA-CC-CC-GTCAT-AC-A--G-A---TT-G-G-------ACCA-T--CCAAGCA-----C--TG-GAAC-GG-CA--C--TCA---CATA--A--------CA-CTCA....... 8000
GSN.CM.99.CN71 A-----C------AGCT-A--A--G--AT-T--A--------A--A-----A--A--CC-CC-GTCTT-AC-A--G-A------G-G-------ACAA-T--CCAAGC------C--TG-GAATC-G-CA--C--TCA---CATA--A----------ACTCA....... 8012
MON.CM.99.L1 AACA--C------AGCT-AC-A--G--T--T--T-----AG----------A-----CC-CC-GAC------A--G-AG-T-A-------C---ACAT-G--AAATGCA-----A--TG-CAAT---GC-G-G--TCA---AA-A-----G-----CAA-TC-....... 8026
MON.NG.x.NG1 AACT--C--G---AGCT-A--A--G---T-T--------------A--AT-A-----CC-CC-GAC------A----AG-T-A-------C---ACAT-GT-AAATTCA-----A--TG-CAATCGCGCAG-R---CA---ACAA----TA-----CAA--CG....... 6651
MUS_1.CM.01.1085 A--A--C-----A-----A--A--GT-GT-T--T--------T--A-----A-----TC-CC-GACA--GC-T--G-AG-T-A-------C---GCC--T---AATC-C-----A--TG-AAAC-GG-AG-----TCA----AGA-----A-------A-TCA....... 7997
MUS_1.CM.01.CM1239 A--A--C--G--A--------A--GT-GT-T--------T--A--A-----A-----CC-CC-GACA--GC-T--G-AG-T-A-----------GCCT-GT--AACC-------A--TG-GAAC-GG-AG--C--TCA----AGG-----A------A-ATCA....... 7966
MUS_2.CM.01.CM1246 A--A--C-----A-----AC-A--GT-GT-T--T--------A--A--A--A-----TC-CC-GACA--AC----G-A--T-G-G-----C---GCCA-A--AAATC-G-----G---G-CAAT-GG-AA--C---CAT--CT-G-----A-------A-TC-....... 8095
MUS_2.CM.01.CM2500 A--AA-C-----A--------A--GT-GT-T--T--------A--A-----A-----CC-CC-GACA--AC----G-A--T-A-----------GCCT-GT-AAATC-G-----A--TG--AAC-GG-AG--C--TCA---CAGG-----A------AACTC-....... 8018
DEN.CD.x.CD1 ---A-GT--CAGTGCA--AC----GT-GT----A--------T--AA-C---A-C--TC-CC-GACT--AA-A--G-A---T--T--A--C---GCA--G--AAATGAA-----A--TG-CT-G--G-AA-----TCA---CT-A--AGAA----GCAA-CAA....... 8120
DEB.CM.99.CM40 G-----T--CGG---G-----AAC-T-A----C------AG-G-GAA-C---A-CA-CC-CC-GACT---A-A--G-AG---T----A--C---GCAAAAT-AAATGAA-----C---G-CTTC----AG--C--TCAT--CA-G--C---------AACTC-CT-.... 7806
DEB.CM.99.CM5 G-----T--CGG----------TC---A----CA-----AG-G-GAA-C---A-CA-CC-CC-GACT---A-A----AG--------A-----GAGCAAGT-AAATGAA-----A--TG-CTTT----AA--C--TCA----A-G--C--------CCA--CA---.... 7727
TAL.CM.00.266 ----CAT--G--A--C-----A---T-A-----G------------A-T---A-T--CC-CC-GACC--GC-T--G-A----T--G----C--GGCTAAG--AAATTCA-----G---G-AT-G----AG--C---TA---CT-G--A--G-----CAAA-CA....... 7893
TAL.CM.01.8023 ----CAT--G--A--C-----A---T-A-----G------------A-T---A-T--CC-CC-GACT--GC-T--G-A----T--G----C---GCCAGGT-AAATTCA-----A--TG--T-G----AG--C---TA---CT----A--G------AAG-CA....... 7443
SUN.GA.98.L14 ----AA---G--AG-G--AC-AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA--CC-A--GGAG--TG-GC-A--C---AGC--TT-A-CTTC------G--TCAAT-G----AAG-A---CAT---AA------C------TA--A-....... 8386
SYK.KE.x.KE51 A-----A--------C--C--AGGCT-A--G--------TG-G--AA-C--TA-C--CC--C--ACT---C-A--G-CG--T--C-GA--C---GCCA-TA--TCA-A------A---G-ATTT--G-AA-----TCA---A--A--AA-G---C-GCAAGCA--TG-C- 7730
SYK.KE.x.SYK173 ------A--G--A--C--C--AGGCT-A--T--------TG----AA-C--TA-C--CC-GC--ACA---T-A--G-CG--T--C-GA--C--GGCCA--T--TCA-A------A---G-ATTC--G-AG--C---CAT--A--A---A-G---G-GAAAGCA--TG-A- 8037

H
IV

Sequence
C

om
pendium

2007
285



PLVComplete
Genomes

PLV
C

om
plete

G
enom

es
A

lignm
ents

H1B.FR.83.HXB2 ATAAATCT..............................CTGGAACAGATTTGGAATCACACGACCTGGATGGAGTGGGACAGAGAAATTAACAATTACACAAGCTTAATACACTCCTTAATTGAAGAATCGCAAAACCAGCAAGAAAAGAATGAACAAGAATTATTGGAA 8210
Env N__K__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__L__E__Q__I__W__N__H__T__T__W__M__E__W__D__R__E__I__N__N__Y__T__S__L__I__H__S__L__I__E__E__S__Q__N__Q__Q__E__K__N__E__Q__E__L__L__E_
H101_AE.TH.90.CM240 ---G----..............................T-T---G----------CA---T---A-----A--A-----G----------G-----------A-CA----T-TGAGA--C--AC---------G-----A--G--C-G-------A-G--T--G--A--- 7763
H102_AG.NG.x.IBNG -----A--..............................T-TA-TG-C--A---G--A---T---------AC-A-----G-A--------G----------GA-A-----T-TAATC----------------G----G---G-----------------C--G----C- 7716
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----C--..............................--A--TG-------A---A---T------------------A-----------T---------G-T------T--AAT-----A-----------G-----A---------------------A------C- 7387
H104_cpx.CY.94.CY032 --------..............................TATA-TG-T--A---G-CA-T-T-------T--C-A-----T-A-------------------CAAA-----T-TGGG---C----------A--G--------G-----------G-----C-------CC 7580
H1A1.UG.85.U455 --------..............................-A---GG-C--A------A---T-------C--C-A-----G-A--------GT-G-------G--A-----T-TCAAC-------G--------G--------G-------------T---C-------C- 7640
H1B.US.90.WEAU160 ---G----..............................-A---TT-C---------A---T------------------G---------------------G--------T--AA------------------G-----A--------A-----G--------------- 8217
H1C.ET.86.ETH2220 ----G---..............................-AA--GG--------G--A---T----------C-------T----------GT-----T---GA-A-----T--AAT--GC------TC--------------G--C--A------A----T---C-A-C- 7586
H1D.CD.84.84ZR085 ---G----..............................G-A--GT-T------GGGA---T----------C-------A---------G----------GG--------T--AA---G----------------T-------------------A----------A--- 7731
H1F1.BE.93.VI850 --------..............................-A----G-----------A---T------------------A-AG--G----G-------T---A-A-----T--AAA--G--------G--A-----------G-------------------------C- 7487
H1G.SE.93.SE6165 --------..............................TATA-TG-A------G--A---T---T-----A--A-----A--G-----C------------TA-CA----T--AG-C--C----------A--G--------G-----------------C-------CC 7628
H1H.CF.90.056 -------A..............................-A-AGTG-A--C---G-CA---T---T--------A-----T-A-C------G----------GAGGA----T--AGG--GC------TC-------C------G--------------G--C-----A-C- 7529
H1J.SE.93.SE7887 --------..............................TAT--GG-C------G-GA---T---------AC-A-----A--G------------------G-AA-----T--AGTC-----------G-A-----------G-----T------A----C-------C- 7517
H1K.CM.96.MP535 -----..............................TCTTG----G----------CA---T------------------A-A---G---GG-------T--GA-AC----T-TAAG--------------A----C------G-----------------T-------C- 7370
H1N.CM.95.YBF30 -C--TA-CTCT...........................TAT--TACA--C------A-TTTA------CAAC-A-----TGAGA--G-A-GA--C--TT--G-TG-C--TTTTGGAC-T--A---C-GG-A---G-A--A--GA-C-CA-----GA--TC-C-C------ 7761
H1O.BE.87.ANT70 GA....................................AAC---AGC------G-CAC-TTA--A---CA---A-----TC-GC-G--A-G---CATA-GCTC-ACC---T-TGAGGA---AC--A-GG-A---GTA-----G---C-A-----GA--A-G--GC----G 8258
H1O.CM.91.MVP5180 GA...........................AGATATAATGAT--CAGT------G-CA--CTT--A---CA-C-A------CA-C-C--A------GTA-GCTC-A-T---T-TGATGA---AC---C-G-A---G----A--G----------T-A---C---G-----G 8284
CPZ.CD.90.ANT -CTTCA-GCAAACATGT...GCAAAGAACAGCAGTGATA-AC--TGT------G-AA-T-T---A---CAA--A---------TT-G-AC-G----CA---G-ACAG---T-TAATA-CT-AC--AT-G-A--TG-G--A-----G-GA---A--A-G-------AT--- 7669
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 GC..............................AAGTCTA--AGTG-C--------CA-TTTA--A---CAAC-A-------A-TTG--C-CT---------G-GAC---TTTTGGT---T-A-----GG-A---TCA--A-----G--A------A-G--C--------G 7794
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -C...........................AATAACTCCTAT--CACA--A---GGAA-T-T---A---CAAA-T-----TGAGC--G-A-GA-----TT--G-TG-C--TTTTGGGC-GC-A--GC--G-A---G-G--A---AGC-TA------A-GTC-C-C------ 7696
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -C..............................AAAACATATA-TG-A------G-CA---T---A--------A--------G---G-A-GA---------GAAA-T--TT-TGGG-----A--GC--G-A---G-------G-----T-----GA--A--C-T--A--- 7721
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --..............................AAATCTTAT--TG-T------T--A---T---A------C-A-------A----G---G----------GATG-T--CT-TAATC--T-A---A-GG-A----C------G-----T------A-----C-CC-A--- 7834
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---TT...........................AGTGACTATC-GGTT---------A-TTAC--A---CAAC-A-----T------G-A--T---------G-AC-C--CT--A-A--GC-A--G--GG-TA-T-CA-----G--G--A------A-G--G--------- 7722
CPZ.CM.98.CAM3 C---T...........................ACATCCT-T--TG----C------A-TTTA--A---CAA--C-------A-AGGG-A--A-----TT--G-TG-C--TTTTAG-C-T--A---C--G-A---G-G--A---A-C-CA-----GA--AGTC-------- 7626
CPZ.CM.98.CAM5 C---C...........................ACATCCTAT--TG----C------A-TTTA--A---CAA--T-----T-A-A-GG-A--A------T--G-AG-C--TTTTAG-C-T--A--GC--G-A---G-G--A--GA-C-CA------A----TC-T------ 7932
CPZ.GA.88.GAB1 GG...AGC........................AATTCCACA--TG-C------GGGA-TCTA--A---CA-C-A-----T-A-TT-G-GTCT--C------G-GAA---TTTTGGTC-GT-A--G---G-A---TCA--A-----G--A------AGG--CC-------- 8250
CPZ.GA.88.GAB2 G---CAAA...........................TCTTAT--GG-C-------G-A-TCT-------CA-C-A-----T-AGTT-G-AG-A---C-T---G-AACC--TTTTCAA---T-AC-GAG-G-A--TG-G--A--GA-T-GC------A----GC-------- 7597
CPZ.TZ.01.TAN1 -AG-T---ACAAAGTGCAATCACAGTGATGCAAAGTACTAT--CTGT--A-----CA-TTT---T---CA---A-----TC--TT-G-AG-A--C-CT---G-AACC---T-----C-GT-A--GA--G-A----CA--A--G--G--A--CA-------G--G--A--- 7866
CPZ.US.85.CPZUS -C--C...........................CTCTCCTAT--TGCT------GGCA-TCTA--T---CAA--A---------A--G-A-GA--C--TT--G-TACT--TTTTAGTC-T--A---C--G-A---G-A-----GA-T-CA------A--TC-C-C------ 8218
H2A.DE.x.BEN ......................................T-ATCG-CTGAC-----AA-T-T---A---CA---------G-A-C--G-CCG-T-CCTAGAGGCAAAT--CAGTCAAAGTT-A------G-C----TT--A------------ATGT-T------CAAA-- 8671
H2A.GW.x.ALI ......................................T-AA---CTGA----G-CA---T---G---CAA--------ACA-C--G-CCGTT-CCTAGAGGCAAAT--CAGTGAACAGT-A---CGGG-A----TT---------------ACGT-T---C--CAAA-- 8655
H2A.SN.x.ST ......................................T-AACG-CTGA------CA---T---A---CA---A-----GCA-CG---CCG---CCTAGAGGCAAAT--CAGTGAAAGTT-A---C-GG-A----T---------------CATGT-T---C--CAAA-- 8101
H2B.CI.x.EHO ......................................--TA-G-CAGAC------A---T---A---CAAC-A-----G--GC--G-CCG-TTC-TGGATGCAAAT---ACAAAA---C-A-----GG-A--G-TA--A-----------CATGT-T--G---CA-A-- 8633
H2B.GH.86.D205 ......................................--CAC--CA-A-------A---T---A---CAAC-------A-AGC--G-CC-TTTC-TGGATGCAAAT---ACGG-TC-GT-A-----GG-T--G-TA--A--G--------CATGT-T------CA-A-- 8647
H2G.CI.x.ABT96 -----A-A..............................T----G-CACAA------A-T-T---A---CAA--A-----A-AGC-G--C---TT--TGGAGGA-AAC--CACACGGC--T-A------G-A----TT-----------A---ATGT-T--G---CA-A-- 8044
H2U.FR.96.12034 ......................................T-AAC--CT-A----G--A-T-T---G---CAA--A-----GGA-A-GG-G---T-C-TGGA-GAAAAT--CACACAGC--T-A----C-G-T----TA--A-----G--A--CATGT-T------CA-A-- 8155
MAC.US.x.239 ......................................--AAC--CA-AG-----CA-TGA---T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGA-GAAAAT---ACAG--C-CC-A--G--GG-A----TT--A-----G-----CATGT-T------CAAA-G 8616
Env .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__L__T__P__K__W__N__N__E__T__W__Q__E__W__E__R__K__V__D__F__L__E__E__N__I__T__A__L__L__E__E__A__Q__I__Q__Q__E__K__N__M__Y__E__L__Q__K_
MAC.US.x.251_1A11 ......................................--AAC--CA-AG-----CA-TGA---T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGAGGAAAAT---ACAG--C-CC-A--G--GG-A----TT--A-----G-----CATGT-T------CAAA-G 8612
MAC.US.x.251_BK28 ......................................--AAC--CAGAC-----CA-TGAT--T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGAGGAAAAT---ACAG--C-CC-A-----GG-A----TT--A-----G-----CATGT-T------CAAA-G 8598
MAC.US.x.EMBL_3 ......................................--AAC--CAGAC-----CA-TGAT--T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGAGGAAAAT---ACAG--C-CC-A-----GG-A----TT--A-----G-----CATGT-T------CAAA-G 7747
SMM.SL.92.SL92B ......................................--T-TC-CAGAC-----CA-T-T---A---CAA--A-----G-A-A-GG--G-ATTCCTAGAGGCAAAT---ACTCAAA-GT-G--G---G-A-G-CTA--------G--A--CATGT-T------CA-A-- 8064
SMM.US.x.H9 ......................................T--AC--CT-RC-----CA-T-T--YT---CAA--------A-A-C-GG-G---TTCCTAGAGGCAAAT---ACTSAA-Y-T-G------G-A----TT---------M-----ATGT-T-----GCAAA-- 8105
SMM.US.x.PGM53 ......................................T---TG-CT-A------CA-T-T---T---CAA--A-----A---C-GG--G--G-CCTAGAGGCAAAT---ACTCAGGC-T-G------G-A----TT---------------ATGT-T-----GCAAA-- 8562
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ......................................T---TG-CT-A----G-CA-T-T---T---CAA--------A---A-GG--G--TTCCTAGAGGCAAAT---ACTCAA---T-A------G-A----TT---------------ATGT-T-----GCAAA-- 8638
STM.US.x.STM ......................................T---T--C-GA------CA-T-T---A---CA---A-----G---A-GG--G--TT-CTTGAGGCAAAT---ACACAAC-GT-A------G-T---GTT--A--G---------ATGT-T--G--GCAAA-- 8267
SAB.SN.x.SAB1C .........................................ACT-CCGAC---G-AA---T---G---CAA--A-----G--GC----AG-A--G--TGA-GCTAAC--CAGTAGGA-TT-A--GC--G-A--TG-A---G--C--------TTGG-TAGT-ATCAAA-- 8496
TAN.UG.x.TAN1 .........................................AC--CAGAC---G-CA-T-T-------CA---A-----G--CC----A-CTGCC-TGGA-G-AAAT--TAGTA-TACTC---TCA--G-AT-TG-G--AG-GC-G--A---ATGG-TACT-ATCAAA-G 8300
VER.DE.x.AGM3 ......................................AG-ACC-CTGA-------A-T-T---T---C----A-----A---C-G--ATCGT---TGGA-G-TAAC---ACAA-ACA-T-A--G---G-CAG-GCA---G-G--G------TTGG-T-C--ACCAAA-- 7844
VER.KE.x.9063 ......................................A--ACG-CC-A----C-AA---T-------T----------A---C-G---GGAG-G-TGGA-G--AAC---ACAGAACAGT-A-T-A--G-AAG-G-A--AG----G--A---TT-G-T-CC-ATCAAAG- 8346
VER.KE.x.AGM155 .........................................AC--CAGAG------A-T-T-------T----------A-A-C-G--AG-AGGA-TGGAGG--AAC---ACAAAACA-T-G---C-GG-AAGGG-A--AG-G---------TTGG-T-CT-ATCAAA-G 8323
VER.KE.x.TYO1 ......................................-G-ACT-C-GA----C-AA-T-T---T---T----------A---C----AGCTG---TGGA----AAC--TACGAGACA-T-A-TGA-GG-TAG-G-A--AG-G---------CT-G-T-CC-ATCA-A-G 8322
COL.CM.x.CGU1 ...................................GGAGA---GG-TCCA---C-GA---T--------AAC-----C-TGAGCG-G-A-GA---------GATA-----G-GG-AGACT-A-T---GG-AT-TG--TTA-----GG-A------A-GA----GGCA--- 7611
GRV.ET.x.GRI_677 .........................................ACT-CT-AG---G-CA-T-T---T---T----------G---C-------TGCC-TGGA-G--AAC---ACTCAAC--T-G------G-A-----T---G--TC-------CTGG-TCTG-ACCA-A-- 8202
MND_2.CM.98.CM16 ......................................A-AAC--CA-A-----CCTCAGA---A---C----A-----T-A-AG-G-A-CAGC-CTA--TGA-AAT--GACAGTAAACT-AC-GA-GG-AT-TG-ATT-G-GC--------AT-T-T--GC--GAAA-- 8348
DRL.x.x.FAO ......................................G--ACT-CA-A-----CCTCAGA---A------------C-A-A-AG-G-AG-T-G-ATAT---A-AAC--TACTCTTGATT-AC-GA-GG-AT-TG-A--AG--C--------ATCTTT--G---CAAA-- 8039
RCM.GA.x.GAB1 ...................................AACAAAACG-CTGAG---C-GA-AGAAT-A---T--C-------A---A-T--CTCTT---TAGAGGCTAAC--TACAATAGC-T-AC-G--GG-C--GG-T--A--T--G--A----TG--T-----GGA-A-- 7882
RCM.NG.x.NG411 .........................................AC--CAGAG-----CA-ACA---A---C-T--------A---A-T---TCA-GA-TAGA-G-AAAC--CTCAGTAGCTT-AC-G--TG-A---G-A-----T---CGT----TG--T--C---GAAA-- 7926
MND_1.GA.x.MNDGB1 ......................................A-CACT-CA-A-----CATCAGAA--T----A---A-----G-C-AG--C-G-TT--CTGCA-CAAAAC--TACAGAAA-GT-AA--C-GG-AT-TG-T-GAG-GC---GA--CAC-T-T------CA-A-G 7805
MND_2.GA.x.M14 ......................................A-AACT-CT-A-----CCTCAGAA--A---C----A-----T---AG-G-G-CAGC-AT---T-A-AAT--GACAAT-GATT-AC-GAGGG-AT-TG-ATT-G--C--------ATGT-T------CAAA-- 8277
MND_2.x.x.5440 ......................................A-A-TG-CC-A-----CCTCAGA---A---C----A---------AG-G-A----GCATAGTG-CAAAT--GAC-ATAGACT-AC-GAGGG-AT-TG-ATTAG--C-G-G---CATCTTT--G--GCAAA-- 7981
MNE.US.x.MNE027 ......................................--AAC--CA-A------CA-TGA---T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGAGGAAAAT---ACGG--C-TC-A-----GG-A----TT--A-----------CATGT-T------CAAA-G 8093
LST.CD.88.447 ...................................ATAACTCCTA-TTGGACA-GGG-T--CTGGATTGA-TG-GACAGACA--TTGGAGTATTAG-AG---ATA-CTCCAC-CTG--GCAA----CC-ATACC-CAG--TT------T-GAA-TGCCTTCAAGAA-CT- 7378
LST.CD.88.485 ...................................ATAACTCCTA-TTGGACA-GGG-T--CTGGATTGA-TG-GACAGAC---TTGGAGTATTAG-AG---ATA-CTCCAC-CTG--GCAA----CC-ATACC-CAG--TT------T-GAA-TGCCTTCAAGAA-CT- 7375
LST.CD.88.524 ...................................GTTACTCCTA-TTGGACA-GGG-T--CTGGATAGAATG-GAAAGACA--TTGGATCTTTAG-AG---A-A-C-CCACACTG--GCAA--G-CT-ACAC--CAG--TT---G--T-GGA-TA-CTTTAA-AA-TT- 7381
LST.KE.x.lho7 ...................................ATCACACCCA-TTGGACC--GG-T--CTGGA-AGAATG-GAATCA-AG-T-GCA-TTT--G---AG-A-A-T-CTTCTCTG---CAA----C--ACACC-CAG---T---G--TC-GA-TA--TTTAAGAA-TT- 8453
GSN.CM.99.CN166 ..........................TGGGCTAATGGCTC-CTT-CAGAC---G-GA---T-------CAAA-----AGT-TGTT-G--G-G---G-----TATAC------GCAG--GT-A--GC--G-AA-CC-G--A----C-TCA--CCTGA-T--GC-GA--A-G 8144
GSN.CM.99.CN71 ..........................TGGGCTAAGAACTC-ACG-CAGA----G-G----T-------CA-------AGT-AGTT----G-A---G-----TATACC-----GCAA---T-A---A-TG-AA-CC-T--A---TC------CATGA-T--C-----AA-G 8156
MON.CM.99.L1 ..........................TGGGCAAAAGGT-ACTTC-CTGAG---G-CA-T-T---A---CAAC-----AGTGAGTT-G-AG-T---G------TGACC--T--GCAGC-CT-G----CTG-----G-G-------GC--A--CC----T--G---A--A-G 8170
MON.NG.x.NG1 ..........................TGGGCTAAAGGC-ACTTC-CCGAG---G-CA---T---A---CAAC-A---AGT-TGCT-G--G-----G-T--GGCAC-T--C--GCADC-CT-G--G--GG-T--GG-G--A----G---A----C---T--GC-CA--A-- 6795
MUS_1.CM.01.1085 ..........................TGGGCAAATCACACCC-G-CAGG----G-AA-T-T---A---CAAC-----AG---GTTGG-AG-----G-T--T-CAACT-----GGAG---T-G---TTGG-A----GA-----G---G-----C-G--TA-----CAAA-- 8141
MUS_1.CM.01.CM1239 ..........................TGGGCCAATCATACCTT--CAGGC---G-AA---T-------CA-C-----AG--AGTTGG-GG-T---G-T--T-ATACC-----GGG-C-CC-A----C-G-A-----G--A--G---G-A--CC----CA----GCAAA-- 8110
MUS_2.CM.01.CM1246 ..........................TGGGCAAACCACACCC---CAGGA---G-CA---T-------CAAC-----AG----TT-G-GG-----G-----GCAG-C--C--TGGTC--T-G---ATGG-T---C-A--A--G---G-A--CC----CA-G--GCA-A-G 8239
MUS_2.CM.01.CM2500 ..........................TGGGCTAATCATACCC-G-CAGAA---G--A---T-------CA-------AG---GTTGG-GG-----G----TGCAACC--C--AGGTC--T-A--GTTGG-T--G--A-----G--GG-A--CC-G--TA-GC-GCAAA-G 8162
DEN.CD.x.CD1 .................TCAATACCTGGATTGGCATTATACC-G-CTGAC-TCC-GA---T---A---CAAC-A-----G-C---C--AGCAGC-CTATTTG--AATG-GTCAGA-GCCT-GA-GA--G-A--GGCA-----G----GA----TG--C---G--CAATCC 8273
DEB.CM.99.CM40 ......................................GA---T-CAGAC---G-CA-T-T-------CA---------A-TGA-GG-AGCA-----T---GATGAGTGGG-AGGAGCTT-AC-GAG-G-A---G-G-----G--G-G-----T---T-CCC--CAATC- 7938
DEB.CM.99.CM5 ......................................GGA----CTGA-------A-T-T-------CAA--------A--GA--G-AGCA--C--T---GATGA-TGGG-AGGAGCCT-AC-GAG-G-A--GG-A--A-----G-GA----TG--T-CC---CA-TC- 7859
TAL.CM.00.266 ..........................TGGTCGAATTACACA--T-CTCAA---C-GA-T-T---A---CAA--A-----G-TGA--G-AG-----C-----G-GC-C---TCACAG--GT-AC-----G-A---G-G--A--G----GA----TC--T--G--GCAAA-G 8037
TAL.CM.01.8023 ..........................TGGACAAACTCCACAA-C-CTGA----C-GA---T---A---CAA--------G-AGTTGG-AG-----GC-T--GA-ACT--CACAGTA--GT-AC-----G-A---G-A--A--G----GA----TC--T--G--GCAAA-G 7587
SUN.GA.98.L14 ......................................A-CACG-CC-A-----C-A-GGAC-----------A-----T--GC--G-A--A-TG--TGATGATAAT---ACAG-TC-TC-CC-G--GG-AT-TGTAACAG-GTT-G-----C--A-CA-G--CAAAC-G 8518
SYK.KE.x.KE51 ----C---........................CGTTGC-CAAC--CCCAA---G-AA---T---A---CATACA-----AC-GC-GG-AG-T----TG---GA-CAC---G-TAAT---C-GAG----G-T--GG-G--------G-------TG--T--TC-TACTA-- 7876
SYK.KE.x.SYK173 -C--C--CAAC.....................TTCTGT-CCA---CACAG-----AA-T-T---A---CACAGA-----ACA---GG-AG------TG--TGA-CAT--TG-TGGA--GC-CAG----G-A---G-A--A--G--G-GA----TG--T--TC--ACAA-G 8186
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H1B.FR.83.HXB2 TTAGATAAATGGGCAAGT...TTGTGGAATTGGTTTAACATAACAAATTGGCTGTGGTATATAAAATTATTCATAATGATAGTAGGAGGCTTGGTAGGTTTAAGAATAGTTTTTGCTGTACTTTCTATAGTGAATAGAGTTAGGCAGGGATATTCACCATTATCGTTTCA 8377
Env _L__D__K__W__A__S__.__L__W__N__W__F__N__I__T__N__W__L__W__Y__I__K__L__F__I__M__I__V__G__G__L__V__G__L__R__I__V__F__A__V__L__S__I__V__N__R__V__R__Q__G__Y__S__P__L__S__F__Q
H101_AE.TH.90.CM240 --G---------------...C--------------G-----------------------------A----T-----------------T--AA--------------A----------G-----------A--------------------C-----T--G--T--C-- 7930
H102_AG.NG.x.IBNG --G--C--G---------...C-A------------G----------------A----------G-A----T-----------------T--AA-------------------------G---A-----A-A--------------------C-----T--G-----C-- 7883
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------------...---------------G-----T----A------------------A-----------------------------------------A------------------------------G------------------------A----- 7554
H104_cpx.CY.94.CY032 --G--C--G--------C...C---------------G---------A-----A------------A----T---------------------A----C---------A----------G-----------A--------------------C-----T--G--T--G-- 7747
H1A1.UG.85.U455 --G--C--G-------A-...C----A--------------CT-------------------T-G-C----TG----A--------------AA----A---------------A----G---------A-C--------------------C-----TC-G-------- 7807
H1B.US.90.WEAU160 --G---------------...-------C-------G-----T----C------------------A-C------------------------A--------------------A----------C-----A--------------------C--------G--A----- 8384
H1C.ET.86.ETH2220 --G--C-------A--A-...C--------------------------------------------A----------------G-----TG--A--------------A----------G--------------------------------C----------------- 7753
H1D.CD.84.84ZR085 --G--C--G-----G---...----------------G-------C-A------------------A--------------------------A----------------------A--------------A-----------------G--C-----T----------- 7898
H1F1.BE.93.VI850 -----C------------...C--------------G-----T----C------------------A----------------G---------A----C--------------------------------A------------A-------C-----T--G--A--A-- 7654
H1G.SE.93.SE6165 --G--CC-G---------...---------------GG--------GA-----A------------A----T-----------------T--AA-------------------------G-----------A--------------------C-----T--G--A----- 7795
H1H.CF.90.056 --G--C------------...C------C-------G-----T--C--------------------A----------------------T--AA--------------A----------G-----------A--------------------C-----T--G--T----- 7696
H1J.SE.93.SE7887 --G--C--G---A---A-...---------------------T----C-----------C--C---A--------------A-------T--AA--------------A----------G---G-------A--------------------C-----T--G--A----- 7684
H1K.CM.96.MP535 --G--C------------...C--------------G----------A-----A------------A--------------A-----------A---------------C---------G------G----A--------C-----------C-----T--G--A----- 7537
H1N.CM.95.YBF30 --G---C------AC---...C------GC------GGT--T-----A------------------A--GCT-------------C----A-T-----CA-------CA-AAG-ATA---A-AA-----A-AGCA--------------------T--CC-T-----G-- 7928
H1O.BE.87.ANT70 ------G-------CTC-...A-T---------C--G-------T--A---T--------------A--GCA-----C----------CAC-A-----GG-G---G-TA-CA-GATA------AA---------A-ACA--------------CA---CC-C-----A-- 8425
H1O.CM.91.MVP5180 C-----G-------CTC-...C-T------------G-------T--A---T--------------A--GCT-----C-----G----CAC-AA-----A-----G-TA--A-GATAA-----AA-C-------G-ACA--------------CA---CC-C-----G-- 8451
CPZ.CD.90.ANT C----C------AGCTCA...--A------------G--------C-A-----A------------A----T--T-------------CTA-T-----AC-------TT-GC---TAT--G--AG-TGCT-A-GA-AG---------------CAT--TC-G--A----- 7836
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --G---C--------TC-...--------C------G-------C--C-----------C------A-T---C-T---GC---------GA-TA-------------TA-CA-GT-A--TG-C--AG-GA-C-GG-----C--------T--C-----CC-C-----G-- 7961
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --G---C-----T-----...--------C------G----T-----A-----------C------A-T---------G------C----A-T-----CA--------A-AAGCATAA--A-G-----G--AGCA--------------------T--CC-C-----G-- 7863
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 C-G---C-T---A----C...C--------------G------GTC-C-----------C------A-------T------A----------AA---TG-GT--G---A----------G--CG-------A--------C-----------C-----TC-G--A----- 7888
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----C--G-----G--C...C-C------------G--------TCA------------------A----T--C--A-----------A--AA-----------------------T-G-----A-----A--------------------------TC-G--A----- 8001
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --G---TC------T-A-...--A----G-------G--------------T-------C-----GA-G---T----AG-----------A-TA----C---------TGC-----AA--GGA--AC--A-C-----G------A-------C-----T--G--A--G-- 7889
CPZ.CM.98.CAM3 --G---C-----T-----...--A------------G-T--T--CCGC-----------C--------G--T-------------C------A-----CA----------AGGG---A-CA-A--AT-T--AGCA-AG--------------C--T--CC-C-----G-- 7793
CPZ.CM.98.CAM5 --G---C-----T-----...--A----G------C--T-----TC-G---T--------------A----TT-G--AG------C---T--AA-------T---C--A-AGGAAT---TA-G--AG-TA-AGCA-AG--------------C--T--CC-C-----G-- 8099
CPZ.GA.88.GAB1 --G---C-------C--C...---------------G----------A------------------A-T---C-T---GC---------AA-CA----G--------TA--A-GA-A--TT-C--AG----C-GG--------------C--C-----TC-C-----G-- 8417
CPZ.GA.88.GAB2 --G---C-----T-CTCA...--A------------G----------C------------------A-G--T-----CT----G-----GG-TA-------------T--AA-A-G----G-AAA----A-A-GA---AG------------C-----T----------- 7764
CPZ.TZ.01.TAN1 -----C------AGC---...C-T---G--------G-T------C-A------------------A--GCT-----C-------C---A--A-----AC-T-----TC-CA-GTT-A--G--AA-G----T--GCA------------T---A----CC---TT-CA-- 8033
CPZ.US.85.CPZUS --G---C-----T-----...C-A-----C------G-T--T--C--C------------------A----TT----AG------C-A----A-----AA-C-----T--AGG--TGA--T----AC----AGCA-A------------T-----T--CC-C-----A-- 8385
H2A.DE.x.BEN ---A---GC----AT-T-...C-TG-C--C------G--T----CTCC---G-CAA------TC---ATGGAG-GCAT-------TG--AA-AA---C-----------CAA-CTA----G-GCAAT-GT-A-G----T----AA----C---AGG--TG-T-TC-C-TC 8838
H2A.GW.x.ALI ---A---GC----ATGT-...--TACC--C---C--G--T----CGCC---G-CAA------TC---ATGGAG-TTAT---A---T---AA-A----C-C-T--------AA-ATA----G-GCAA--GT-A-G----C-C---A----C---AGG--TG-T-TC-CCTC 8822
H2A.SN.x.ST ---A---GC----ATGT-...--TG-C--C------G-TT----CTCC---A-CAAA-----TC-G-ATGGAG-TTAT-------T---AA-AA---T------------AA-ATA----G-ACAA--GT-A-G----C----AA----C---AGG--TG-T-TC-C-TC 8268
H2B.CI.x.EHO ---A--C------AT-T-...--CA-T---------G--T-C--CTCC---A--GCA--C--C-GG---GGAT--TAT------AT---AA-A----TA----------CAA-ATACA-TA-ACAG--GC-AGCA--GC-----A----C---AGG---G---TC-CCTC 8800
H2B.GH.86.D205 A--A---GC----ATGT-...--TG-T---------G--C-C--CTCC---A-AAAA-----CC-T---GGAC--TAT-------C---G--A----TG-----------AG-ATACA-TG-GCAG--GC-AGCA---C-----A----C---AGG---G---TC-CCTC 8814
H2G.CI.x.ABT96 ---A---GC----ATGTA...--TG-C---------G--C----CTCC---G-TAAA--CG-TT-C---GG-C-TTATG----G-C---AG-AA---TG-----------CA-ATA----G-ACAA---C-AGGA---C-------A--G---AGG--TG-T-YT-C-TC 8211
H2U.FR.96.12034 ---A----C----AT-TC...--TG-T--C------G-TC-C--CTCA---G-TAAA---G--T-C---GGAC-GTATG------C---AA-AA--ATAC-T--------GA-ATA----G-ACAGC-GT-AGG---TC-----A-A--T---AGG---G-T-TC-C-TC 8322
MAC.US.x.239 --GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AAA-------C---ATGGAG-TTAT-----T-T---AG-AA--CTG-----------GA-CTA-A--G-ACAA--GC-AGC--AGT-A--------G---AGG---G-G-TC-C-TC 8783
Env _L__N__S__W__D__V__.__F__G__N__W__F__D__L__A__S__W__I__K__Y__I__Q__Y__G__V__Y__I__V__V__G__V__I__L__L__R__I__V__I__Y__I__V__Q__M__L__A__K__L__R__Q__G__Y__R__P__V__F__S__S
MAC.US.x.251_1A11 ---A---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AAA-------C---ATGGAG-TTAT-----T-T---AG-AA--CTG-----------AA-CTA-A--G-ACAA--GC-AGC--AGT-A--------G---AGG---G-G-TC-C-TC 8779
MAC.US.x.251_BK28 --GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AAA-------C---ATGGA--TTATG----T-T---AG-AA--CTG-----------GA-CTA-A--G-ACAA--GC-AGC--AGT-A--------G---AGG---G-G-TC-C-TC 8765
MAC.US.x.EMBL_3 --GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AAA-------C---ATGGA--TTATG----T-T---AG-AA--CTG-----------GA-CTA-A--G-ACAA--GC-AGC--AGT-A--------G---AGG---G-G-TC-C-TC 7914
SMM.SL.92.SL92B --GA---GC----ATGTG...--TG-A---------G--C-T--CTCC---G-AA-A--C---C-G-ATGGAG-CT-TC----CAT---AA-A---TTG------------A-CTA----G-ACAA--GT-A-G---GT-A--------T---AGG--TG-T-TC-CCTC 8231
SMM.US.x.H9 ---A---GSK---ATNT-...--YG-C------K--G--C-T--TTY----A-AAAA------C---ATGGTG--C-------TCT---AG-AA----A-----------GA-ATA----G-GCAG--GT-AGC---GT-A--A-----T---AGG---G-G-TC-C-TC 8272
SMM.US.x.PGM53 ---A---GC----AT-T-...--TG-C---------G--C-T--TTC----A-AAAA------C-G-ATGGTG--C-T-----TCT---AG-A-----G-----------GA-ATA----G-GCAA--GA-AGC---GT-A-----A--T---AGG---G-G-TC-C-TC 8729
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 C--A---GC----AT-TC...--TG-C---------G--C-T--TTC----A-AA-A------C---ATGGTG--C-A-----TTT---AG-A-----G-----------AA-ATA----G-GCAA--GC-AGC---GT-A--A-----T---AGG---G-G-TC-C--C 8805
STM.US.x.STM C--A---GC----ATGTA...--TG-C---------G--C-T--CTC----G-AA-A--C---C---ATGGAG--TATT----TAT---A--A---ATG------G---CAA-CTA-A--A-GCAAT-GT-AGC---GC-----A-A--T---CGG--TG-G-TC-C-TC 8434
SAB.SN.x.SAB1C --G-TGTCT---T--GAC...--T---TCG------G--C-C-----A---T-TG-A-GG--G--GA--GC---C---G-TA---C----A-CA---TAGCT---G-TC-GC-A-TAA--A-AGGA--TC-T-GG-AGT----AA-A--G---G----TC-C--C-CC-T 8663
TAN.UG.x.TAN1 ----G-G-T---A-TTC-...-G------CATC---G--G-CT--TCA---T-C----GG--T----GGGGAT-TTAT------AT---AC-TA--TTG--T--G--G-C--GGCT-A-TTGGGGATGCA-AGC---G-----------T--C-TT--T--G--TCC-.. 8465
VER.DE.x.AGM3 ---AG--GT---T--GA-...--C---TC------CG-TT-CT----G------AACAT-C-----A--GGAT-TT--GAT---CT---TA-TA----A------T-GC---A-A-A---TA----TGCA-AGC---G-----------T--C--T--TC-T--TCCA.. 8009
VER.KE.x.9063 --GACATCT---T---AC...--C---TC------CG-TT-CT----A-----AAACAT-C-T---A--GGAT-CT-AG------T---TA-CA----AC-T--GT--C-G-A-A-AA--TA-AG-TGCA-CGG---G-----------C-----T--C-----TCCA.. 8511
VER.KE.x.AGM155 --GTCAG-C---T-G---...--T---TC------CG-TT-TT----A------AACAT-T----GA--GG-T-TT--GC----AT----G-TA----G------T-GC---ACA-AT--TA-A--TGCA-AGC---G-----------T--C--T--T-----TCC-.. 8488
VER.KE.x.TYO1 ---AC--GT---T--GA-...--C---TC------CG-TT-CT----A-----TAACAT-T-----A-GGGAT-TT-AG--A---T---AA-AA----G------T--C---ACA-A---TA-GGATGTA-AGTG--G---------------GTT--TC----TCCA.. 8487
COL.CM.x.CGU1 ----GGG-T---A-T-A-...-G--TTTCAG-C---GG-C--TTC--CATCT-TAA----G--CTC-ATGCTGC-TATG-T--------T--AA----AC-T-----TA--A-G-TA---A-AG--TGCA-A-GAG---C-TTCAGA-TTA-GGG-TTTCAGCA-A-AGG 7778
GRV.ET.x.GRI_677 --G---G-T---T--G-G...--C---TCA-----CTCAC-GT---C----T-AG-C---G-T---A--GGAT-TT-AG-GA---TGATTA-TC----A------T-T-CA-GG-TAT--TGGGGATGTA-C-GA-ATA--------------AAT--TC-CC-C..... 8364
MND_2.CM.98.CM16 ----GAG-T---A-TTCC...-G-GCT-GC-----CG--T-T--GTGG-----TAAA---G-T--GA--GGTT--C-A------AT--TGA-TA---TG-----G--TT-AGC-TGCT--TGG--AG-CT-AGGA-AGT----------T---CGC--TC-T........ 8507
DRL.x.x.FAO ----GGG-T-TAA--TCA...-G-GCT--C------G-TT-C--TTGG---TCTAAA-----T--GA--GGAT-TT-C------ATG-CAA-AA----A--------TT-AGCA---T--TGGAGC-C---AGG---GT----------T---CGC--TC-T...CC-T- 8203
RCM.GA.x.GAB1 ---AG---T----G-GA-...GCA-TC-G----C-G--TC-TGACTGG---A--CAA---------A--GG-T-CT-T------AT---TA-CA----A------G---C--GGCTGT--TGGAA-TGTC-T-G--ATC-------A--G---AGG--TC-C--C...-C 8046
RCM.NG.x.NG411 --GA--TC-----G-GAC...A--CTC-G----C-A-----GGATTGG---T-AAA--------GGA--GGA--TT-C--TA-TTT---AA-AA----C---------A-C---TTAC-CTGGAGCTGT--T-G--AGC-----GCA--T--CA-G--T--GCTC-C--C 8093
MND_1.GA.x.MNDGB1 ----GAG-CCTTA--TC-...-G-GCA-G-------G--T-T--TTGG---G-TCAA--CT------GGGGAG-TT-CT----GTT---AA-TA----A--------TT-G--A--CT--TGGAA--C-A-A-G---GT----------C---CG---TG-C-TT-CA.. 7970
MND_2.GA.x.M14 --G-GAG-T-T-A-TTCA...-G-GCT-GC-----CG--C-C--GTGG-----CAAA---G-T--GA--GGA---T-----A--ATG-TAG-AA----AC-T-----TT-AGC-TG-T--TGG----C-A-AGG---GT----------T---CGC--TC-T...CC-T- 8441
MND_2.x.x.5440 ----GGG-C-TAAACTTCCATGG-CTA-C-G----CG--C-T---TGG-----TAA----G-T--GA--GGAC-GT-AG------T--TTA-CA----A--------GT-AGC-TGCT--TGG--AG--T-AGGG-AGT--------------CGC--TC-T...CC-T- 8148
MNE.US.x.MNE027 --GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AA--------C---ACGGAG-TTAT-----T-T---AG-AA--CTG-----------CA-CTA-A--G-ACAA--GC-AGC--AGT-A-----A--G---AGG---G-G-TC-C-TC 8260
LST.CD.88.447 CAG--GTTCAATTTTT-GAAT-G--TAG-CATC--ATCATGGTTCC-A-ATA-TAA----GC-GT-C--A-A-----AGGTA-TAT--TT--AAG--TAG----CT-TA--G-GCAAAATA-AGTA-A-A--TG---G-GATATAG--TTCT-G-C--C-CTG-T-A-GT 7548
LST.CD.88.485 CAG--GTTTAACTTTT-GAGT-G--T-G--ATT--ATCATGGTTCC-A-ATA-TAA----GC-GT-C--A-A-----AGGTA-TAT--TG--AAG-ATAG----CT-TA--G-GCAGAATA-AGTA-A-A--TG---G-GATATAG--TTCT-G-C--C-CTG-T-A-GT 7545
LST.CD.88.524 CA----TTTAATTTTT-GAGT-G-AT-G-CCTCAC--CTTGGTTCC-A-ATA-TAA----GC-GTGC-TA-A--C--AGGTA--AT-ATAC-AAG-AT-C----CT-TA-CA-ACAAAGTG-AGTG-AGA--TG---G-GCTATAG--TTCTCG-C--C-CTG-T-A-GT 7551
LST.KE.x.lho7 CA---ATTTAACTTTT-GAGT-G--T-G--ATC-CAC--TGGTTT-C--ATG-TAA----GC-GTG---A-T---C-TG--A-CAT---G--AAG--TA--G--CT-TA-AA-ACAAAATG-AGTA-A-A--TG---G-GGTATAG--TGCTC--C--C-CTGTT-A-AT 8623
GSN.CM.99.CN166 --GTCC-------ACTCC...C-T----G-------G-T--TT-CG------A-A----C--T--GA-C--TG----AG----T-C--C---AA---C------------AA-GTT-A-C---AA---GC-T-GA--GA----------C--C-----TC-C--CCCG-- 8311
GSN.CM.99.CN71 ---TCC-------ACTCC...C-T----G-------G-T--TT-C--------C-----C--T--GA-T---------G----T-C--CT--A----C---G------A-AA-GTT---T---AA---GC-T-GA--G-----------C--C-----TC-C--CCCG-- 8323
MON.CM.99.L1 CCG-GAC------ACTTC...C--------------G----CT-C--A---T-------C--C---A-------T--AG------C--CT---A----C---------C--A-GTTCA----AGGAG-TA-C-G---GT-AG----------C--T-TTC-T--T-C--- 8337
MON.NG.x.NG1 --G-GAC------ACT-G...--A------------G-T--CT-C--A-----T--------T--GA-C--------AG-G----C--CT--------CC----GG-GC-CA-GTTCA-C--AGGG--CA-TCG---G--AG-------T--C--T-TCC-C--TCCA-- 6962
MUS_1.CM.01.1085 --GTTAG-G----ACTCC...C-C---G-A------G-T--CT-C--A-----C--------C---A-C---TGC---G----T-C---TC-A--GCT---T--GC----CA-GTT---GT-AGGA---C-A-GG--------------C--C--T--CC-T--TCC--- 8308
MUS_1.CM.01.CM1239 ---TTAG------ACTC-...--A---G-A------G----CT-C--G-----T--------T--GA-C--TTGT---G------C---T--A--GCT---T------T-CA-GTT---G--AGGC---C-T-GG--GA-C--------C-----T--CC-T--TCCA-- 8277
MUS_2.CM.01.CM1246 C-TTTAG------ATTCC...C-T---G-A------G----TT-C--A-----C------G-C--GA----TTGC---G------C------AA---C-------------A-GTT-A--T-AGGA--GC-T-GA--GA----------C--C--T--CC-C--TCCA-- 8406
MUS_2.CM.01.CM2500 C-CTTGG------ATGCC...C-C---G-A------G-T--TT-C--A-----C-TC---G-T--GA----TTGCT-AG------C------AA---CA--------TA-AA-GTT-C-G--AGGG---C-C-GA-AG-----------T-----T--TC-TC-TCCA-- 8329
DEN.CD.x.CD1 ---T--G-T----AT-A-...---------------G-TT---GC--A---T-C----GG--T-G---GG-AG-GTATG--A---C---G--A---ATA---------A-AA-GTT-A-CA--AA-G-GT-A-G---GC--T-TAGA--C--C--T--TC-T-T-CAGAT 8440
DEB.CM.99.CM40 C--C-AG-T----ACTC-...--A------------G--C-GT-C-GA---T-C----GG--T-G----G-AG--TAC---A---CT-CT--AA--TTGC---------C-A-GTT--G-G-GAA---T-GA-G--AGT-GT-T-GA--------C--T--GCA-ACC-T 8105
DEB.CM.99.CM5 C-GAC-G-T----ATTCA...--A------------G--C--T-C-GA---T-C----GG--T-G----G-AG-GTAT---A---C--CT---A--TTGC-T--G----CAA-GTT--GGG--AA---C-G--C--AGT-GT-T-GA--------C--T--GCA-ACC-T 8026
TAL.CM.00.266 ---A--G-C----AC---...C-C----GC-----C--TT-GT-TGCC---T-TA-A-GGC-T-GGA--GCAG----AG------CTA-TC-TA-CTTAC-T--G--T--AA-GTACA--G--AA-G-GC-C--GTTGC-C--------C--C-T---TC-TC-----A- 8204
TAL.CM.01.8023 ---A--G-C----AC--C...C-C----GC-----C--TT-GT-TGC----T-TA-A-GGC-T-G-A--GCAG----AG------CTA----AA-TTTGC-T-----T--AA-GTACA-TA-CAA-G--T-A--GTTGC-C--------C--C-T---TC--C-C---A- 7754
SUN.GA.98.L14 C--C-AG---TTAAC...TTC-G-A-TTGG-T-GACCTGTCTCA-TGG-TT--A-ACATA-A-T-TGC-G--C-G--T----GCATTATAA-A-C--C-AG--TTC-TAG----ATCA---AACAG--CTAT-GG-TGTG-CA-GGATATAGGGTGTTG-CCC-T-C-GC 8685
SYK.KE.x.KE51 ---C-AG------ATTCC...C------GC------G-TC-GT-G--A---T-CCA---CC-T--GA--GGAT-CT-TGCCA---C--CTA-A--GATA------G--C--AG-TT--CTTGGGGC-----A-GA-ATA-GTT-GGA--C-----T--TC-T-T-CAGA- 8043
SYK.KE.x.SYK173 ---C-GG------ACTCG...-------GC------G--T-GT-G--A---T-C-TT---C----GA--GGAT-TTATG--A------CT--A--GCT------GC-----AG-TT-AGTG-AGGA--CA-A--G-ATT-GTT-GGA--C---GTT--TA-T-T-CAGA- 8353
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Tat Rev intron end Tat Rev exon 2 start Tat premature stop in HXB2 Tat end
H1B.FR.83.HXB2 GACCCACCTCCCAACC.....................CCGAGGGGACCCGACAGGCCCGAAGGAATAGAAGAAGAAGGTGGAGAGAGAGACAGAGAC...AGATCCATTCGATTAGTGAACGGATCCTTGGCACTTATCTGGGACGATCTGCGGAGCCTGTGCCTCTTCA 8523
Rev exon 2 N__P__P__P__N__.__.__.__.__.__.__.__P__E__G__T__R__Q__A__R__R__N__R__R__R__R__W__R__E__R__Q__R__.__Q__I__H__S__I__S__E__R__I__L__G__T__Y__L__G__R__S__A__E__P__V__P__L__Q
Tat exon 2 __P__T__S__Q__P__.__.__.__.__.__.__.__R__G__D__P__T__G__P__K__E__*__K__K__K__V__E__R__E__T__E__T__.__D__P__F__D__*_
Env __T__H__L__P__T__.__.__.__.__.__.__.__P__R__G__P__D__R__P__E__G__I__E__E__E__G__G__E__R__D__R__D__.__R__S__I__R__L__V__N__G__S__L__A__L__I__W__D__D__L__R__S__L__C__L__F__
H101_AE.TH.90.CM240 -----CTTC--ATCAT.....................-A--A--A---------A-----------C-------G------C---CA--G-------...-----AG-G----------G-----T---A------GC------------A------------------- 8076
H102_AG.NG.x.IBNG -----TTAC--ACCA-.....................-A-----A---------A------A----C-------G----------CA-----A----...------G-G----------G-----T---A------GC-------------------------------- 8029
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----G-------G--.....................-A--------------------------------------A-------------------...-C-------------------A---T---A-----------------C---A-----------T------ 7700
H104_cpx.CY.94.CY032 -----TTA-------AACC..................-AAC------T-----------G-----C---------------C---CA-------AG-...-----------C-------------T----C----------------C-------A-------------- 7896
H1A1.UG.85.U455 -----TTGC-----T-.....................--AGA---T-T--G------A-G-A----C------------------CA--G--A----...-----G-----C-------G-----T---A--GA--GC---------C-------A-------------- 7953
H1B.US.90.WEAU160 -------------G--.....................-----------------------------C------------------------------...------GGAA--------G-T----T---AA------------T---C--A------------------C 8530
H1C.ET.86.ETH2220 -----TTA-----CA-.....................-------------------T--G------C------------------CA--G-------...--------A--C-------------T---A---A--T-T--------C---------------------- 7899
H1D.CD.84.84ZR085 -----T-------G--.....................--------------------A---------------------------CA--------GT...-C------------G----------T--CA---------------------A---A-------------- 8044
H1F1.BE.93.VI850 -----TTA------G-.....................-----------------------------C-------G----------CA--G--A----...------G-G--C-------C-----T---A--T---GC-------------A---A-------------- 7800
H1G.SE.93.SE6165 -----TTAC--ACCA-.....................-A-----A---------------------C-------G------C---CA--G-----G-...-----AG-G----------G-----T---AC-G--------------C---------------------- 7941
H1H.CF.90.056 -----TTG----G-A-.....................--AC------------------------C--------G------C---CA----------...------G-GA---------------T---AC--G--G----------C--C----------CA------- 7842
H1J.SE.93.SE7887 -----TTA------A-.....................--A-C--A-G------------G------C-------G----------CA--G----AC-...-----G-------------------T-C-A--T---GC---------C-------A-------------- 7830
H1K.CM.96.MP535 -----TTA--------.....................T--------G-A-----A-----------C------------------CA-----A-A--...-----AG------------G---C-T---A--G---GC-----------------A-------------- 7683
H1N.CM.95.YBF30 -----TTA-------A.....................G-A--------A--------A----A--C-----G--GC-T-------CA--------G-...------G-G----------G-----T--CA--T---G-------G--C--C----A-----TGA-----C 8074
H1O.BE.87.ANT70 --T--C-AA--ATCA-.....................-AAGA--A-G-A-GA-C---A-G-A---C--G--G--G---------AGA--G---GCC-...--G-GG--A-CC-CGCC-C-A--G-T----C----GT-G-ACACG--C--CA-A-CAA-AATAT-G-GG- 8571
H1O.CM.91.MVP5180 --T--CTG-----CA-.....................-G-CA--A-G-A--A-C---A-G-A---C--G---------------AG-------GCC-...-AG-GG-CAGCC--GCCACCA----T----CA--AGT-G-ACACG-----CA---CAA-AAT-T-G-GG- 8597
CPZ.CD.90.ANT -......A----T---CAAAAC...............-A-CA--AT--A--GCA---A----A----AG-------------AGA-A------GAT-...--G-GG-GGGCC--GCA-C----G-T---C-----CT-G----TG--C---AC----A-AAT--AG-GG- 7982
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----TTA-----G--.....................-A-----A---A-GA-C--T--G--A--C--GC-G-------------CC--G---C-G-...------G-GA-------A-CA--G-G--G-C-G--C-----------C--C--C-A----GT-A---GG- 8107
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----TTA-------G.....................A-TC-------A--------A---A---C---------C-C-------CT-----AC-G-...------G-G--C-------G-----T---A--T---GCG-----G--CT-CA---A---TCTA------C 8009
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----TTTC---C-T-.....................----------T--CTCA-----G-----C-------------------CA--G--C----...-----AG-GA----GC--G------T---A------GCT---A----C---A--GA-------------C 8034
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----TTA-----G--.....................-G-----AT-GA--------A----A---C-------G----------CC-----AC-T-...-----A-----C-------G-----T---A------GC----A----C--A---GA------T------C 8147
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----TTA-----G--.....................AATCA------A---G---T--G--A--C----A---G-----------AC-T-----G-...-----A--CA----G----G---G-T----C-T---G-------A-----T----A---CCT-AG----C 8035
CPZ.CM.98.CAM3 -----TTA----G--A.....................A-A----A---A--------A-G-----C---------C-T-------CC--G--A--G-...-----------C-------G-----T---A--T-----------A-----C----A---CCTG------T 7939
CPZ.CM.98.CAM5 -----TTA----G--A.....................A-A----A---A-------GA-G-----C---------C---------CC--G-----G-...-------CGA----G--C-G---G-T---A--T---G-------A-----T----A---CCTGA-----T 8245
CPZ.GA.88.GAB1 -----TTA-----GT-.....................-A-----A--AA-GA----T--G--A---C--C----G------C---CA-------AG-...-----AG-GA--------G-A--G-G----C----------------C--C--A-A----G-GA-T-GG- 8563
CPZ.GA.88.GAB2 -----TTA-----G-A.....................A-AG-------A--AGT---A--------C-G--G--G----------CA--------G-...-----TG-GA-------C-G-----TT--A--T--CTG---------CA-C----A----ACGA-----C 7910
CPZ.TZ.01.TAN1 --T--CTAC--A-G-G.....................GA-CA--AT--A--ACA---A-G------C-C--G--G--------GC-------ACAT-...--G-GG-CG-CC-CGCCAGCA----T---CAGTA-CG-------G--C--CA---A---CCT-A---GG- 8179
CPZ.US.85.CPZUS -----TTT-------A.....................A-TC---A---A--------A-------C--------GC-C----A-A-C-----AC-T-...-----A-CGA-------C-G-----T---A------G-------A-----T----A---CCTGA-----C 8531
H2A.DE.x.BEN CC---C-GGTTATCT-CAACAGATCCATATCCACAAG......-AC-GG-GACA---A-CCAACGA--G-AC-----AA-AC-TCG---G-GACAGT...G-T-A-GACTTG-GGCCTTGGCC-ATAAACTATG-GCAG-TCCTGATC-AC-TACTGACTC-------G- 8999
H2A.GW.x.ALI CC-T-C-GGTTAC-T-CAACAGATCCATATCCACAAG......-AC-AG--ACA---AACCA--GG----AC-----AA-AC-TTG------AC-TT...G-GGA--GATTG-GGCCCTGGCCGAT-GCATATT-ACAT-TCCTGATC-AC-T-CTAGCTC-------G- 8983
H2A.SN.x.ST CC---C-GCTTACTT-CAACAGATCCATATCCACAAG......-AC-GG--ACA---A-CCA--GA----AC-----AA-AC-TTG--A----C-TT...G--GA--A-T-G-GGCCCTGGCCGATAAGATATA-ACAT-TCCTGATC-GC-A-CTGA-TC-------G- 8429
H2B.CI.x.EHO CC-T-C-TCTTAT--TCAACAGATCCCTATCCGCAAG......-AC-GG-GACA---A-CCAACGA----AC-----AA----GTG--A---AC--G...G-C-A--GATCT-GGCCCTGGCAGAT-GAATACA-CCA--TCCCGAT--GC-AACTGAG-GA------G- 8961
H2B.GH.86.D205 CC-T-C-TCTTAT--TCAACAGATCCCTATCCGCAAG......-AC-GG-GACA---A-CCAACGA----AC-----AA----GTG--A--GAC-GG...GAC-A--GATCC-GGCCCTGGCAGATAGAATACA--CAT-TTCTACTG-GC-A-CTGAG-AA------A- 8975
H2G.CI.x.ABT96 CC-T-C-TCTTATGTTCAGCAGATCCATATCCGCAAG......-AC-AG--ACW---AACCAA-GA----AT------A-A-AGTG--A---A--GT...G-C-A--GATCT-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGMTC-GC-A-CTAGG-AA------G- 8372
H2U.FR.96.12034 CCA--C-TCTTATGTTGAACAGATCCCTATCCAACGG......-AC-AG--ACA---AACCAA-GG----AT-----AA--C-CTG-------C-GT...G-C-A--GATCT-GGCCTTGGCAGATAAGATATA-ACAT-TCCTGATC-AC-AACTGA-TC----G--G- 8483

Tat Rev intron end Tat Rev exon 2 start Tat end
MAC.US.x.239 CC-A-C-TCTTATTT-CAGCAGACCCATATCCAACAG......-AC--G-CACT---AACCA--GA--GCA-----A-A-AC-GTG----AG-C-GT...G-CAA--GCTCC-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8944
Env __P__P__S__Y__F__Q__Q__T__H__I__Q__Q__.__.__D__P__A__L__P__T__R__E__G__K__E__R__D__G__G__E__G__G__.__G__N__S__S__W__P__W__Q__I__E__Y__I__H__F__L__I__R__Q__L__I__R__L__L__
Tat exon 2 __P__I__S__N__R__.__.__T__R__H__C__Q__P__E__K__A__K__K__E__T__V__E__K__A__V__.__A__T__A__P__G__L__G__R__*_
Rev exon 2 N__P__Y__P__T__.__.__G__P__G__T__A__N__Q__R__R__Q__R__K__R__R__W__R__R__R__.__W__Q__Q__L__L__A__L__A__D__R__I__Y__S__F__P__D__P__P__T__D__T__P__L__D
MAC.US.x.251_1A11 CC-A-C-TCTTATTT-CAGTAGACCCATATCCAACAG......-AC-AG-CACT---AACCA--GA--GCA-------A-AC-GTG----AG-C-GT...G-CAA--GCTCC-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8940
MAC.US.x.251_BK28 CC-A-C-TCTTATTT-CAGTAGACTCATACCCAACAG......-AC--G-CACT---AACCA--GA--GCA-------A-AC-GTG----AG-C-GT...G-CAA--GCTCC-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8926
MAC.US.x.EMBL_3 CC-A-C-TCTTATTT-CAGNNNACTCATACCCAACAG......-AC--G-CACT---AACCA--GA--GCA-------A-AC-GTG----AG-C-GT...G-CAA--GCTCC-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8075
SMM.SL.92.SL92B CC---CATCTTATCATCAGCAGATCCATATCCAGCGG......-AC-AG--ACT---A-CCAA-GA--G-AC------A-A--GTG--A--G---GT...G---A--GATTG-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-A-CTGA-AC-GA-A--G- 8392
SMM.US.x.H9 CC-T-C-GCTTRTGTTYAGCAGATCCCTATCYARACG......--C-AG--ACT---AACCAA-GA--G---------A-AC-GTG---R-----GT...G-CAA--GATCT-GGCCTTRGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-A-CTGA-AC-------G- 8433
SMM.US.x.PGM53 CC-T-C-G-TTATGTTCAGCAGATCCCTATCCACAAG......--C-AG--ACA---AACCAA-GA--G---------A-AC-GTG---------GT...G-CAA--GATCT-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTGATC-GC-A-CTGA-TC-------G- 8890
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CC-T-C-GCTTATGTTCAGCAGATCCCTATCCACAAG......-AC-AG--ACC---AACCAA-GA--G---------A-A--GTG---------GT...G-CAG--GATCT-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CAT-TCCTAATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8966
STM.US.x.STM CC-T-C-TCTTGTCGTCAGCAGATCCCTATCCACAAG......--C-AG--ACA---AACCAA-GA--G-AC-----AA----GTG---------GT...G--AT--ACTCC-GGCCTTGGCA-ATAGAATATAC-CAT-TCCTGATC-GC-A-CTAG-AC-------G- 8595
SAB.SN.x.SAB1C CC--TCTTCT-ATTAACAGATCCATATCCACCTGGAC.........AAG-GACA---A--CAA-GA------GC----CA-C-GTG-GCTA-ACAG-GAC--CAGGTCATACACTTG-C-GA--GAA--CTTG....................................- 8788
TAN.UG.x.TAN1 ................CAGATCAATATCCGC...CTG......--GAGG--ACA---A--CAACGC--G--G-----ACAA---TTCCAG---CAG-...---GA--AGTCGCCGCCCTCA-TGAAAGAAT-TT-AT-GCCCA--AGAGGAG---T--AAGCGGAGGAG- 8607
VER.DE.x.AGM3 ................CAGATCCATATCCACCCGTGG.........AAG-GACA---A--CAACGC-----GGCC---A-A--GTG------AGCG-AAG-ACAG-TCCGAGCCTTG-C-GAA-GAA-CT-GCACAGCAGA-TGGA-GAGCAACT-GTGCAAG-GA--G- 8154
VER.KE.x.9063 ................CAGATCCATATCCACCCGTGG.........AAG-GAC----A-GCAACGC--G---GCC--AA-A--GTG----G------AACGACAG-TCAGAT-CTTG-C-GAA-GGA-CT-G-ACG-GACAAA-GAGAGGCA-TT-GAGCAAA-G---G- 8656
VER.KE.x.AGM155 ................CAGATCCATATCCATCCGTGG.........AAG-GACA---A--CAACGC--G---GCC--AA-A--GTG--AGA-C--G-AAA--CAAATC-ACGCATTA-C-GAA-GAA--T-GGGGACGAGACA-GAGGACCA-TT-GTGCA-G-AA--G- 8633
VER.KE.x.TYO1 ................CAGATCCATATCCACCAAGTG......--GAAG-GAC----A--CAACGCC--C--GCC---A-A--GTG------ACAG-AGG-TCAAAT-AGAG-CTTG-T-GAA-GA--CCAAGAGC-GG--TATGC-GT--ACCGC-TG-CTGACGAGGC 8635
COL.CM.x.CGU1 C-GGACTAATGTGT-TTCA..................-A--TCC-TGG-C-AGAC-GG--GT-GGA-C-GCC---CAAC-C---AGA-ATACACAGA...GAGCAAGAAAACAGCAGC-G-A---TT-G-........................................ 7887
GRV.ET.x.GRI_677 ................CAGATCCATATCCACAGTTCA.........G-G--AC----A--CAACGG--G--GGC---ACA---GTG----A--CAG-AGC--CAAAT-GAT-AG-T--C-G-A-GAG-CCT--ACACCT-C-AGGATCAACAACT-GTG-CT-AA----- 8509
MND_2.CM.98.CM16 .C-TT-TG--TTC-AGGGAGACTATCTCCGTCCCCAC......AAC-T-A-ACA---A-GCAA-GA-AG--------AGCCC--CTC---A-A-C-G...--TA---AATC-GACAGCTC-AA-GTAGAATTTGGG-AGCCTTGGAGCAAAGA-......CAAA--AGAG 8661
DRL.x.x.FAO T-T-TTTAAGGACG-ATACCGCCCAGAGACG......A-C-ACTAC-A-AGACA---A--CA--GA-A---G-----AGCA---C----G-GAGTGG...-ACAT--GATC-GA-CCCTC-AAGC-AGGAT-CTCC-AAGCTTGGAGCGAAGAA......ACAG-AGGG- 8358
RCM.GA.x.GAB1 AC--TCTTATGTTCAG...CAGATCCATATCCACAACA--G---A---GC-A-CT--A-G--A--A-AG------C--------AGA--GTG-CA--...-AG-A--ACAAT-GGC---GA-A--AT-GC........................................ 8170
RCM.NG.x.NG411 CC-A-CTTGTTATCATCAGCAGATCCCTATCCGCAAT......C-GGAG--ACA---AATCAA-GA--G----A----A--CAGTG----AG-C-GT...G--CA--AATAT-ACAACTGGCAGAGAGGATATT--TATATCCTGATA--C--CCCGA-AGAGA--C-TT 8254
MND_1.GA.x.MNDGB1 ................CAGGACTGCCAGCAGAAC......CTATAC-G-A-AC----A--CAACGG----------A-CAACAGCTT---ACT--GA...GAGCA--ACTCCGAGAACTTG.........AAGGAAGAA-CCTTAA-CAGATCCTTGA-AGAGGA-C-G- 8106
MND_2.GA.x.M14 TGT-TTAAAGGG-GA-TATCTCCGACCTCGC............AAC-T-AGACA---A--C-A-GA-AG-----G--AGCTCA-CTT---AGA-C-G...-ACAT--AGTC-GAGAGCTC-AAGAAAGAATTTGGC-GACCTTGGAGG-CAGA-......CAAA-AAGG- 8590
MND_2.x.x.5440 TGT-TT-AAGGG-GA-TATCTCCGGCCCCAC............AAC-T-A-AC----A--CA--GA--G--G-----AGCC---CTT---A-A-C-G...-ACAT--AGTC-GAGAGCTC-A--CAAGAAT-TAGG-AGCCTTGGA-G-CAGA-......CAAG--AGG- 8297
MNE.US.x.MNE027 CC-A-CTTCTTATTT-CAGCAGACCCATATCCGACAG......-AC-AA-CACT---AACCAA-GA--G-AC------A-AC-GTG-------C-GT...G-CAA--G-TCC-GGCCTTGGCAGATAGA-TATA--CAT-TCCTGATC-GC-AACTGA-AC-------G- 8421
LST.CD.88.447 TGAA--GGA-TGC-AGTGGGAGAAAAGAGAGAACCAAGAACA-CC-GA-A-AGAAGGA--GAT-GAGA----CA---AAAACATCTACAT--ACTTAGAACAG-A--AGAA-GA-TCTTC-ACTC-ACC-TGGAACG-GGACTGGAGCGA--CTTTA-AAGA-TCAC-GT 7718
LST.CD.88.485 TGAA--GGA-TAC-AGTGGGAGAAAGGAGAGAACCCAGAACA-CC-GA-A-AGAAGGA--GAT-GAGA----CA---AA-ACATCTACAT--ACTTAGAACAG-G--AGAA-GA-TCTTC-ATTC-ACC-TGGAACG-GGACTGGAGCGA--CTTTA-A-GA-TCAC-GT 7715
LST.CD.88.524 TGAA--GGA-TTC-AGTGGGAGAACGGAGAGAGCCAAGAACA-CC-GA-A-AGAAGGA--GAC-GAGA----CAG--AAAACATCTACAT--ACTTAGAGCAG-G--AGAA-GA-TCTTT-A-GC-ACC-TGGAACG-GGACTGGA-CGA--CTTTA-A-GA-TCAC-GT 7721
LST.KE.x.lho7 TGAA--GGA-TAC-AGTGGGAGAAAGAAGAGAACCAAGAACA-CC-GA-AGAGAAGAA--GAA-GG--C---TAC--AGACTATCTACAT--ACTTAGAGCAG-G--AGAA-GA-TCTTC-A-GC-AC--TGGAACG-GGACTGGA-CGA--CTTTA-AAGA-TCGC-GT 8793
GSN.CM.99.CN166 --T--TTA-----CAA.....................G-AGT--A--G--GTCC---A--C-C--CC-------GC-T---C-C-CA--G--AG-T-...--G---G-GA---ATC-A-CA----T--C-AGT--CT-G--------C---A---A----GTGA-T-GG- 8457
GSN.CM.99.CN71 --T--TTAC----CAG.....................-AAGT--A--G---TCC---A--C----C-AG-A----C-----C-C-CA--G--AC-T-...--G---G-CA---ATC-C-CA----T--C-AGT--CT-G--------C---A----T---GTAA-T-GG- 8469
MON.CM.99.L1 --T--CTA-----T--.....................-ACGC-----AGCCA-C------C----C--GC-C--GC-----C--CG-CAG--ACTC-...-----GCCAGC--ATC----A----TT--TA-CA----------A-----CA---A---TGT-----GG- 8483
MON.NG.x.NG1 -.........ATCC-TACCCAAGTCCCTCGG............-A---A-GAGC---A----A--C--G-----GC---------CA--G---GA--AGGTCRA-AG-CTATGCGAGAGGATTT-TAACCATTA--TGGACA---TGC-GAGACCTAA-AGT-TGGAC-T 7111
MUS_1.CM.01.1085 --T--TTA---G-C-G.....................-A--C------A--AGC---A-------C-----G---C------AGCG--AG-------...------G-GA---ATC---G-----T---CT-T--CT----------C--C--C-A---AGTGA-T-GG- 8454
MUS_1.CM.01.CM1239 --T---TAC--A-C-T.....................--AGA--C-G-A--GCC---A-------C-----G--GC-T---CAGC--C-G---GAC-...------G-G----ATC---------T----T-G--GT-T--------C--C--C-A---AGTGA---GGT 8423
MUS_2.CM.01.CM1246 --T---TAC--G-..........................................-AGTC--C-GA-C----GC--CAA-A-A-A-C---A-A--G-...GCTGGA-GAA-CGGCAG-C--A--------T-G--GT-T-CA--A--C--C-AC-A---AATGA-T-GG- 8531
MUS_2.CM.01.CM2500 --T---TAC--G-G--.....................---GA------AAGA-C--------A--C--------G------C-CC----G---T-T-...------G-G--C-ATC---------T----T-T--------------C--C--C-A----ATAG-G-GG- 8475
DEN.CD.x.CD1 CC-TAT--GA...........................--CCA-AAGG-A-CA-AT-AGCC--A-GA--G-----G--AAA-T-GAGAC-G--ACAGGCTC-AG-GGTGG-A--ATCC--GA----T----AGTA-C--T-----A-----CTCACAG---CTGACG-GG- 8583
DEB.CM.99.CM40 T----CAAAG...........................GA-GA--A-GTGCTTC-A-T--C--A-GA--G--GCAG-A------GAGAC-G---G-C-...--G-GG-CAGC---GCC--GA----T---CAGT--C--------G-----C-AACAA---CTGACG-GGC 8245
DEB.CM.99.CM5 T----CAAAG...........................GA-GT--A-GTGCTTCAA-T--G----GA--G---CA--A-------AG-C-T--AGAG-...--G-GG-CGAC--CGCCC-GA----T----AGG--C-----------CA-CTCACAG--TCTGACG-GGC 8166
TAL.CM.00.266 -----CTA----G-G-.....................AAC----AT--A--AGC---A-G----GAC-CTAC----------A--CA--G---CT--...-AG-GG-ACA---CGCAAGCA----T----AGCA----T-----A------ACAG-T---AT-AGA-A-- 8350
TAL.CM.01.8023 -----CTA----G-G-.....................AAC----A---A-GAGT---A----A-GA--GTAC----------A--CCC-----GAG-...--G-GG-GAAC--CGCCTC-A----T---T--CA----------G--C--CAAC-----CCT-AG--A-- 7900
SUN.GA.98.L14 TTATGTTGAA-AGGATTGGCTCCAGGAAACCTGCCCCAAACCCAC-GA-A-AGAAGAA----A-GAGAC---GA---AAA--ATCTACAT--ACTTAGAGCAG----AGAA-GA-TCTTTGCC-C-ACCTTGGACAG-AGACTGG--CGA--CTTTGAGAGA-TCTC-GT 8855
SYK.KE.x.KE51 -C-G--G-C---T---........................CTCTAC-A-A-GGCC--A-C---GCC--------G-ATA-A-ACAGATACAGACA-T...TACAAGCCCA-CG-CTCT-CGTTCAG-AGA-A-T--T-GA-AC-ATCG--CGCAGAAGC-CAGAAAC-TT 8186
SYK.KE.x.SYK173 CC-TAC-.................................CA---C-GGA-GGAC--A-GCAA-CCC-C---C----AA-A--GC--T-GAGACAGA...GA-GGAC-CAACG-CTCT-C-TTCAG-AGA-A-TC-T-GA--C-ATC-T--GAAGCAGGACAG-AGC-TT 8487
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Rev end (TAA) in some lineages
H1B.FR.83.HXB2 GCTACCACCGCTTGAGAGACTTACTCTTGATTGTAACGAGGATTGTGGAACTTCTGGGA.....................CGCAGGGGGTGGGAAGCCCTCAAATATTGG.................................TGGAATCTCCTACAGTATTGGAGTCAG 8639
Rev exon 2 __L__P__P__L__E__R__L__T__L__D__C__N__E__D__C__G__T__S__G__.__.__.__.__.__.__.__T__Q__G__V__G__S__P__Q__I__L__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__V__E__S__P__T__V__L__E__S__
Env S__Y__H__R__L__R__D__L__L__L__I__V__T__R__I__V__E__L__L__G__.__.__.__.__.__.__.__R__R__G__W__E__A__L__K__Y__W__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__W__N__L__L__Q__Y__W__S__Q_
H101_AE.TH.90.CM240 ----------G------------AC--------C-G------CG---------------CACAGCAGTCTCAAGGGACTGA-AC------------G----------CT-.................................G-------T--GTTA------G-C--- 8213
H102_AG.NG.x.IBNG ----------A------------A---------C-G------C----------------CACAACTGTCTCAAGGGACTGA-ACT--------G-------------CT-.................................--------TA--TCA--C---GT---- 8166
H103_AB.RU.97.KAL153_2 T--------A-----------------------C-G-----------------------.....................------------------------------.................................----------------------T---- 7816
H104_cpx.CY.94.CY032 ------G--A-------A----------A------G------C---------------G.....................ATA--------------------G---CT-.................................-----CT----G-T-------G-A--- 8012
H1A1.UG.85.U455 ----------A-----------CGC----------G----AGC----------------CGCAGCAGCCTCAAGGGACTGA-ACT---------G-G----------CT-.................................--------T--G-T-------G---G- 8090
H1B.US.90.WEAU160 T--------------TC----------------C--A----------------------.....................-----------------T-----------T.................................-----------G-----------C--- 8646
H1C.ET.86.ETH2220 -T---------------------A---------C-G------CA---------------CGCAGCAGTCTCAAGGGACTA-AG------------A----T------CT-.................................G-A-GC--TG-G---------G---T- 8036
H1D.CD.84.84ZR085 -------------------A---A----A----C-G-----------------------.....................---------------------------CT-.................................-----------G--A----------GA 8160
H1F1.BE.93.VI850 ------G--A------------CA-A--A----C-G-------------CAGGGGCCTG.....................A-G--------------T---------CT-.................................G--------ACG-G------------- 7916
H1G.SE.93.SE6165 ---------------------CCA-----------G------CA---------------CGCAGCAGCCTCAAGGGACTGA-ACT-----------GT--T-------T-.................................--------T--GTT-------G-CAG- 8078
H1H.CF.90.056 ------G--T------------------A------GT-----C---------------G.....................A-A------A-----------------CTC.................................--------T-----A--C---G-A--- 7958
H1J.SE.93.SE7887 -T--------A-----------CG---------C-G------C-----G-AC-------.....................-T------------GAT----------CT-.................................GT---C--TG--TG-------G-G--- 7946
H1K.CM.96.MP535 ------G--AA------A-----A----A-----G--------CC-----AGGGGACTG.....................A-GG----T------------------CT-.................................-----C--TG----------------- 7799
H1N.CM.95.YBF30 T--------------C-----C---------AC-G-G-----C-C-------C------CAGAGTCTCAGCAGGGGACTG-AACTACT-AAT---CT-AGA-C-C-C-T-.................................---GGAA-A--TGCA------G-AA-A 8211
H1O.BE.87.ANT70 CT-------T------CA-----GCA-CAGGGA-CCA--A-G-GA-CAGCTA----A-GCTTGGACTGTGGATCCTAGGG-AG-A-ATAATTA-T-TTTG--G-AT---T.................................GCAGC-G-AAC---A--C---CTA--A 8708
H1O.CM.91.MVP5180 CT-------T------CA-----A-A-CAGGGA-CCG----C-GA-C--CTAC------CTGGGACTGTGGATCCTGGGA-AA-A-ACAATT-----TTGT-G-CT---T.................................G-AGC-G-AA-G--A------CTA--A 8734
CPZ.CD.90.ANT T------GAT--GC---AC--GT-------ACC-TTG-GCAG-CC-CC---AC--CT-CAGA..................ATT-CTTTCA-ACTGTG-AA-C-TCTGGA-.................................AAC------AGCACCCTC---...ACA 8098
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------GGA------C-AG----GC--GC-----TTG---ACAGT-----AAGT-----CAACTGTTAATCAACATCCTCA-ACT-ATACA---GAAA--G-CTCTACT-.................................A--GGGA-AA-C--A------G-AAGA 8244
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 T--------------C-----GT----CA--CC-G-G-----CCT-----------A--CAGAACATCCACAAGGGACTG-AACTACTTAAT---CT-AGA-T-----T-.................................---GGAA-AA--GCT--C---G-AAG- 8146
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 TT--------A----C-------G----A--A-CG-G-----CAT----GA--G-----CAATACACTCTGAAGGGACTGA-ACT--T------------ACT----CT-.................................CA-GGAA-T------------G-AA-- 8171
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 TT--------A--------------------A--GCT-----CAT-------GG-----CAGACCCTCCTCAAGGGACTGA-AC----AC----------A-T-C-CCT-.................................A--GGCA-T-----A------G-A--- 8284
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 T--------AA----------GTGCA-CTC-GA-TTG---AC-AC----GA-A------CAATACAGCCTCAGGGGAGTA-AACAAATAG-TACTCT---AC-CC-ACT-.................................A-AGGGAC---G----------CAACA 8172
CPZ.CM.98.CAM3 -T--------A--------------A-----AC-GGG-----CAT-----AAC------CAGAGCCTCAACAAGGGACTG-AACA-CT-A--A-CTT-AG--G---CCT-.................................---GGAG-GA--ACC--C---G-AAG- 8076
CPZ.CM.98.CAM5 T---------A----T-----------CA--CC-GTG-----CA---C--A--------CAGAGCATCAACAAGGGACTG-AACA-TT-AA---CTTTAGT-C---CCTA.................................AA-GGAG-A---ACA--C---G-AAGA 8382
CPZ.GA.88.GAB1 -------GA------C-AG----GC--GC-A---GTG---ACAAC-CA-GACGT-----CATCTAATACTTCACAGCCTCA-ACT-CTAC----GAGA--GTGCCTGCT-.................................G--GGAA-TA-T--A------G-AA-- 8700
CPZ.GA.88.GAB2 T-----G--T---------T-GT----C-G-CC-TTG---CC-GC------AAT-----CAACAGGTCCTGAGAGGACTGA-ACTACTCA----GCTT--G-GCC-GCT-.................................AAAGGGA-AGG---A------CTG--A 8047
CPZ.TZ.01.TAN1 TA-----GAC---TCA-A----CA---G---CC-CTG--TC-GCC--C--GCA---AA-CAGGGGATAATCAGCTTGGCA-A---CCTAGTAAT--TG-AT-G-AC-ATCATAGTAGGAGTTAGACAGATC............ATTG-GTGGAGCAGTA--ACTTA-GCT 8337
CPZ.US.85.CPZUS T---------A---GAG--------A--A---C-G-G-----CA--AC--A-C------CAGAACATCAACAAGGGACTG-AACT-TT-AAT---CT-AGAGC-CGC--C.................................---GGGG-AA-CGCT--C---GCAAG- 8668
H2A.DE.x.BEN T-GGG-TATA-AAC-TCTG-AG-GA---AC-ATCC-A--ACTCCCC-............ACCCGCCGACTGATCTCCCAGA-TCTAACAGCAATCAGGGA-TGGCTGA-ACTTAAG...........................GC-GCC-AA--G--A---G--T-CG-- 9130
H2A.GW.x.ALI T-GGG-TGTA-AGC-TCTG-AGGGA---AC-ATCC-G--TCTCCCC-ATC--C-AACCGATCTTCCGGAGTCTTCAGAGAGCGCT-ACAACAATCAGGGA-TGGCTGA-ACTTAAA...........................GCAGCCTA---G------G--T-CG-- 9126
H2A.SN.x.ST A-AGA-TATA-AAC-TCTG-AGGGA---AC-ATCC-G---CT-CCA-ACC--C-AACT-ATCTCCCAGAGTCTTCGGAGAGCATT-ACAGCA-TCAGAGA-TGGCTGA-ATTTAAC...........................ACAGCCTA---G--A---G--G-CG-- 8572
H2B.CI.x.EHO TT-GG-TATA-AGCG-CTG-AG-AC---AT-ATC--A--CCT-CCAAACC--C-AACC-GTACTCCAACCGCTCAGGCTT-CACCT-CA............................................................TA---C-GA---G---TCAGC 9071
H2B.GH.86.D205 TT-GG-TATA-AACG-CTG-AG-AC---AC-GT-G-A--CCT-CCAA........................ATCCTCCAC-AA-TCTCAACCA-TCT--AACC-CTCA--CTCCCG...........................GTTGCGTA---C------G---TCAGC 9094
H2G.CI.x.ABT96 CT-GG-TATA-AGC-ACTG-AG-GC---AC-ATCC-G--TCY-CCA-ACT--C-AACCGCTGTTCCAAAGAATCTCCAGGAC-CTCCAAGCAATTAGAGAAC-TCTCC--CTAGAA...........................GCAGC-TATT-CAGC---G--TTC-GC 8515
H2U.FR.96.12034 CT-GG-TATA-AGC--CTG-AGGGA----C-ATCC-G--TTTGCCA-AGC--C-A-CCGTTGTTC.....................CA-A-CATCAGAGAACGTCTGCACCTTGAA...........................ATAGC-TA------A---G--T-G--- 8605

Rev end Nef start
MAC.US.x.239 CT-GG-TATT-AGC-ACTG-AG-AC----C-ATCG-GAGTATACCA-ATC--C-AACC-ATACTCCAGAGGCTCTCTGCGAC-CTACA-A--ATTCGAGAAGTCCTCA--ACTGAA...........................CT--CCTA------A---G--T-GAGC 9087
Env T__W__L__F__S__N__C__R__T__L__L__S__R__V__Y__Q__I__L__Q__P__I__L__Q__R__L__S__A__T__L__Q__R__I__R__E__V__L__R__T__E__.__.__.__.__.__.__.__.__.__L__T__Y__L__Q__Y__G__W__S_
Nef _M__G__G__A
Rev exon 2 __L__A__I__Q__Q__L__Q__N__L__A__I__E__S__I__P__D__P__P__T__N__T__P__E__A__L__C__D__P__T__E__D__S__R__S__P__Q__D__*_
MAC.US.x.251_1A11 CT-GG-TATT-AGC-ACTG-AG-AC----C-ATCG-GAGTATACCA-ATC--C-AACC-ATACTCCAGAGGCTCTCTGCGAC-CTAC-AA--ATTCGAGAAGTCCTCA--ACTGAA...........................CT--CCTA------A---G--T-GA-C 9083
MAC.US.x.251_BK28 CT-GG-TATT-AGC-ACTG-AG-AC----C-ATCG-GAGCATACCA-ATC--C-AACC-ATACTCCAGAGGCTCTCTGCGAC-CTAC-AA---TTCGAGAAGTCCTCA--ACTGAA...........................CT--CCTA------A---G--T-GAGC 9069
MAC.US.x.EMBL_3 CT-GG-TATT-AGC-ACTG-AG-AC----C-ATCG-GAGCATACCA-ATC--C-AACC-ATACTCCAGAGGCTCTCTGCGAC-CTAC-AA--ATTCGAGAAGTCCTCA--ACTGAACTGACC...........................TA------A---G--T-GAGC 8218
SMM.SL.92.SL92B CT-GG-TATA-AAC-ATTTGACT-G---AGCATCC-GAGCCTACCA-A-C--C-AACA-CTGTGCCAGAGACTCTCAGAGAT---TCA-CC-ATTAGAGAGCTTGTCA-AAGAGAAGCAGGC...........................TATA-C-GT---G--T-GA-T 8535
SMM.US.x.H9 CT-GG-TATT-AGC--TTG-AGGGAT-G-C-AT-G-G--NCTGCCAAATC--C-A-CC-GTGCTCCAGAGCCTCTCAAGGACGCT-CA-A-A-CCCGTGAAGTCATCA-AGTTGAGATAACC...........................TA----------G--T-G-GT 8576
SMM.US.x.PGM53 CT-GG-TGTT-AAC-ACTG-AGGAC--ATC-CT-G-GA-TATACCA-ATC--C-AACC-GTGTTCCAGAGGCTC.........TTACA-A-AATCCGAGAAGTCGTCA--ACTGAG...........................ATATCCTA---G--A---G--T-C-GC 9024
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CT-GG-TATT-AGC--CTG-AGGGAT-G-C-AT-G-G--TCTACCA-ATC--C-AACC-GTGCTCCAGAGACTCTCAAGGACGCT-CAAA-A-TTCGTGAAGTCATCA-AATTGAA...........................ATA-CCTA------A---G--T-GAGC 9109
STM.US.x.STM CT-GG-TGTA-AAC-ACTT-AGGGCT-GTC-ATCC-G--TCTACCA-ACC--C-ACCC-ACCTTCCAAAGGATCTCCAGGATACT-CA-A-AATTAGAGAAGTCGTCA-ACTAGGA...........................GCAGCCTATT--------G--T-CATC 8738
SAB.SN.x.SAB1C -AC---TGT-TCAC---TTGA-CACT-G-C-CAGG-AT...T-GACCAGTTGGT-CTCGACAATCTTCAGCAACCTCCAT---T-CCTCCA---CAT--AAC-GAGAACCAGACAGCTAACAGCT........................-AT--TG-A---G--T-G--A 8931
TAN.UG.x.TAN1 -AGCTTGG--GCA-CATTTGACCAAT-G-TGCT-G--A-TC-GCAGTTGGT-AT--A--CTTTACCAGATCCTCCGCAGGA--CTCAC-ACTCTTCTT-AACTGCT-A-ACAGGAG...........................--CC-ATA-A-T------G--T-G--- 8750
VER.DE.x.AGM3 C-A-TTGGT---C--TCAG-AGCA---G-C-ATAC-AC--TTGCC--ACC--C--A-TTCATCTTAGGAGCGCTTTCCAG.....................................................................TA-A----A---G--CT-GG- 8255
VER.KE.x.9063 C-A-TTGG-T--C--CGTT-AGCAC--G-C-ATAC-AC-CCT-CC--ACC--C--AATTCATCTTAGAGGCGCTTGGCAG.....................................................................TA-A-C--A---G--CT-GG- 8757
VER.KE.x.AGM155 C-A-TTGGTT-----C-CT-AGCA---G-T-ACAC-AC--CTGCC--ACC--C--TCTCAAGCTTAGAAGCGCCTGGCAG.....................................................................TA-T----A---G--CT-GG- 8734
VER.KE.x.TYO1 T-A--..................ACT-G-C-ATAC-AC--TTGCC--ACC--C--CATTCAGCTTAGGAAAGCTTTTCAA.....................................................................TA---G--A---G--CTCGCA 8718
COL.CM.x.CGU1 .....-GATTGA--GA---G-GGTGGAGC-GCT-GTT-C-TCA-TGCAGCAA-GG-ATCCTTACT....................................GTCCTGCCTCAACATCCGCCAACAACCTCA............GAC--GAGGAGGAGTGC----...--- 8001
GRV.ET.x.GRI_677 AGAG-TG-A--------ATAAGGACT-G-TG-TAC-AC-TCTGCC--ACC--C--CAT-TTCATCAGGACAGCAGTGGGA.....................................................................TA---G------G--CTC--- 8610
MND_2.CM.98.CM16 AT-GG-TGAAGACTTC-AGGGGCTA-G--TGGC-G-A--ATC-ACAA-C-G-AA-T-A-TATGGGTGGCAAGAG...........................................................................---AA-ACAGCAG-AG-AA-A 8756
DRL.x.x.FAO C--GGTTGAAGGAATCGAGAGG-TA-A-CTGGC-G-A--ACG-GAAA-C-G----T-A-TATGGGTGGTCAGAA...........................................................................----A-G-AGCGG-A--AGGC 8453
RCM.GA.x.GAB1 ..-GGATT-AAC---TCC--CCGT-G...-GCAGG-TTT---CGCA-CT-TCG-A-ATTTGCAGAAGCTGCAGCTCAATAAT-TTCCA-A-CCTCCGGTGG-TT............TTAGCT...........................AAGA----A---G--T-G--A 8296
RCM.NG.x.NG411 --AGGAGG-T--ATCA-AT--GCAG-AACTCAC-CT-AGT---CTAC..................CAGAGCCTCCAGTCAAT-CCTTCTC-AATCCTT--TC-T-TGC--TGGATAGGAGCT...........................AAG-----AG--G--T-G--A 8379
MND_1.GA.x.MNDGB1 C-AG-TTTGC-AG-GAGTGACC-A-T-G-C--TGGCT--AA-A-C--AG-GCAGCAATTGAATATGGGTTC....................................CTCGCAGTCCAAGAAGCG.........ATCAGAAGC-T-GG-TCG----TCGTCA-CTT-GC- 8231
MND_2.GA.x.M14 AT-GGTTGAAGGA-TC-ACAA-TTA-A-TTGGC-G-A--ATC-GCA--C-G-AA-T-A-TATGGGTGGCAAGAG...........................................................................---AA-GCAGCGG-AGCAAG- 8685
MND_2.x.x.5440 ---GG-TGAAAAG-TCGACGC-TTA-A-TTGGC-G-A--ACC-CCAA-C-G-AA-T-A-TATGGGTGGCAAGAG...........................................................................---AA-GCAGCGG-AGCAGCA 8392
MNE.US.x.MNE027 CT-GG-TATT-AGC-ACTG-AG-AC----C-ATCG-GAGCATACCA-ATC--C-AACC-ATATTCCAGAGATTCTCCACGAC-CTACA-A-A-TCCGAGAAGTCCTCA--ACTGAA...........................CTA-CCTA------A---G--T-GAGC 8564
LST.CD.88.447 TTGTGACT-T-C---AGTGGA-CAAGGCCT---G--TTCTTC-CC-CAGC---G--T-GCAGTTCCTTTCGTGGCTAGGC-ATTTA-T-ATCCTTTT-T--C--C--G--CAACATCTTCGGAAAGCCTGCAGCAGACGGGTGGT-G-AAA-GCT---A-GATTGCGAGC 7888
LST.CD.88.485 TTGTGACT-T-C---AGTGGA-CAAGGCAT---G--TTCTTC-CC-CAGC---G--T-GCAGTTCCTTTCGTGGCTAGGC-A-TTA-T-ATCCTTTT-T--C--C--G--CAACATCTTTGGAAAGCCAGCAGCGGATGGATGGT-G-AAA-GCT---A-GATTGCG-GC 7885
LST.CD.88.524 TTGTGACT-T-C---AGTGGC-GAAGGC-TGG-G--TACT-C-CC-CACC--CG--T-GCAATTCCTCACTTGGCTGGGA-AT-TA-T-ATCCTTT-TTA-C-CC--G--CAACATCTTTGGCAAACCCTCAGCAGATTCCTGGT-G-GAGTGCT---A-AACTGCGAGC 7891
LST.KE.x.lho7 TAGTGACT-T-C---AGTGGC-CAAGGAAGGG-G--TACTCC-CC-ATC---AG--T-GCAGAGCCTCAGTTGGCTGTGG-ATTT-TT-ATCCTTTT-T--C--A--G--CAACGCCTTTGG.........CAGACCAGCAGCA-ATGGA-GG-GG-AA-CGCTCAGA-- 8954
GSN.CM.99.CN166 T------GAT----GCCAG----GC--G--C-C-CCGTG----C-G-A-GT-C---T-GGAACAGCTGCAGAAAGCAATC-AG-AA-CAATCC-GCAAGCG-G-C-GCTCAGGGAAGTAGCAGCCAGAGTG............ATAGCCTA-A-TAGC---G---TC--A 8615
GSN.CM.99.CN71 T------GAT----GCCAC----G---G--C-C-CCA------C-GCA-GT-C---T-GGAGCAG............CTG-AG-A--C--TCC--CAAGCG-G-C-GCT-GGGGAAGTGGCAGCCAGAGCA............GCAGCCTATA-TAGC---G---TC--A 8615
MON.CM.99.L1 CA-----GAT-----A-----C-G-A--AG-GA-CTACC----CC-CC-GAGAG--TCCCAGAGGCTGCCACCCCTCCTG-A--TAC-CCT-CTCCAA--GTGGG-AA-CCTTAGACGCTTGCTAGCCTACTGCCAGTAT.....................G---TC--A 8632
MON.NG.x.NG1 T-C-G-TATTGAG-GACTC-GGCT-GAC---CTACCG---CC-CCA-AG-G-G-GCA-CCACCTGATCCCTCTTCTCCGCGA-CT-T-CC-AC-GCTT-GGG--GCCA-TAGCCGCCTTCTT........................GCCTA---G------G--CTC--A 7257
MUS_1.CM.01.1085 -------GAC---A-T-AG--C-GC--CC-CCC-TTG-T--C-AC-TC-GAGAGCA-TCCACCTGATACAGAAGGGGTCAATA--ATT----TTCA-G----GGGCACT-ATTGAGCCTCTCAGGGAAGCCTTGCAAAGAGCCCTCGC-TG-T-----C--G---TC--A 8624
MUS_1.CM.01.CM1239 TT-----GACA--AGTCAG--C-G-A-CA-CCC-TCGCT----AC-CC-GAGGGCA-CTCACCTGATACAGAAGTGGTCAGTAC-ACT----ATC-TGA-T-GGG-ACAAGCCCGCCGCTGCAGTGAACTCTTAGCGCGCCTC-TAGCATA-A-T--A---G---TC--A 8593
MUS_2.CM.01.CM1246 CT-----GAT-----CCAG--CCGC--C--ACC-CTG-T--T-GACTC--AGAA-CTACCACCACCTGACAAAGGGGCTAGTA-ATCC----ACTCTG--T----CC-TTAGGGAAGCCTTAGGGCGCTTCATCGCACAC............GC---A---G---TC--A 8689
MUS_2.CM.01.CM2500 -------GAT-------AG--CT----CA-ACC-TTG-T--C-GA-CC-G--GA-A-TCCATCACCTCCAGAAGTGGAGCAT-TCTCT----CTCAGGGCG-G-GCAACCAGCACCCACCTTCTGGAAGTCCTTAGACGCTTGCTTGCATAT--T--A---G--CTC--A 8645
DEN.CD.x.CD1 -T----TGAC-------A-----G-G--TC-GA-T-G--CCGCCTGTAGT-GGA-TT-GGACTTTGTA..............................-AT-GGC-CA-CTTAATTTTGCTTGGC........................TA-T-C--A---G--CTC--A 8699
DEB.CM.99.CM40 T------GAC---TC-CA---GCA-T-G-C-GA-T-GA--AGGCT-T---T-A---CA-GAAGGAATATATAGACTGTCATTTGCTCTT---C--AGA--G-G-CTC-T-GGGGAACGCTTTAGAGTGCTT............G--GGGTA-T--------G--T-GA-A 8403
DEB.CM.99.CM5 T------AAC------GA---GCGC--G-C-GA-T-GA--AGGCT-T--G--C---CA-GAAACAATATATAGACTTTCATTTGCATTT---C--AGA--G-G-CTC-T-GGGGAACATTTAAGAGTGGTC............---GG-TATTGT--A---G--T-GA-A 8324
TAL.CM.00.266 T------GAC---AGCCA-----GCT-G-C-GA-TTG-GACC---C-A--GC-GC-AA-GCCAAGAGCCAACAGGTAGCG-AAGCCACA-AC-CCTT---ACG-CTCCACCTGACAGCAGCAGCAGCGACTCTCCAGTAT.....................G--TTCAGT 8499
TAL.CM.01.8023 -T-----GAC-------A-----G-T-G-C-GAGTTG-GACC-CC--A-G-GC---AA-GCGACCACCCAACAGGCAGCG-AAGCCACA-AC-CCTA---G-G-AT-AAATTCACAGCAGCAGTA.....................GCAACAA-C------G--TTCAGT 8049
SUN.GA.98.L14 TAGTGACT-TTC-C-AGTGGC-GAAAGCTTGG-G--TAGTCC-A-CAC--AACA-CTACCACCTGCTAAGTTTCTTGTGG-A-CTACTTAC-ACTT--T--C-TC--G--CAACGCCTTTGGCAGACCCTCAGAGGTTGGCTGG-TTCG-A---TATTC-GGCT-CGAGC 9025
SYK.KE.x.KE51 -GA--AGAGTT-C-GAGAG--GCAGA-CAC-GA-T-GAG-AC----AATTGCCTG----..........................................................................................T--A-CAGT---G--GTCACA 8266
SYK.KE.x.SYK173 -GAGGACAGT--GC--CAG---CAGA-CTC-GA-T-GACA-C--ACTATCACCTG----..........................................................................................T--A-CAGC---G--TTCA-C 8567
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Rev end Env gp41, gp160 end
H1B.FR.83.HXB2 GAACTAAAGAATAGTGCTGTTAGCTTGCTCAATGCCACAGCCATAGCAGTAGCTGAGGGGACAGATAGGGTTATAGAAGTAGTACAAGGAGCTTGTAGAGCTATTCGCCACATACCTAGAAGAATAAGACAGGGCTTGGAAAGGATTTTGCTATAA.G............ 8796
Rev exon 2 G__T__K__E__*_
Env _E__L__K__N__S__A__V__S__L__L__N__A__T__A__I__A__V__A__E__G__T__D__R__V__I__E__V__V__Q__G__A__C__R__A__I__R__H__I__P__R__R__I__R__Q__G__L__E__R__I__L__L__*_
H101_AE.TH.90.CM240 --------A-T-------A--TCT-----TG----T-----A-------C---G-G-T-------C----------------C------------G-----C----T------------------C-----------A-------C----------.C............ 8370
H102_AG.NG.x.IBNG ------------------A---AT-----T---A-A-T---A----T-------A-CT----------A-C-------A---G----A---TGG--------------A----------------C-----------C------GC----------.C............ 8323
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------G-------A---ATC--A-AGG-A---T---A-------------G-T--------------------A---G----A--TT------------G--TA----------G-----C---------GCA----A-GC-----A----.C............ 7973
H104_cpx.CY.94.CY032 --G---------------A---AT---T-T---A-------A-----------------A---------A---------C------GA-----------------T--A----------------C---------C-T-----AGC------T---.A............ 8169
H1A1.UG.85.U455 --------A-T-------A---CT-----TG-C--TGT---AG------------G-T---T----------------A---G----AC-AT-G------------T-A----------------C-----A-----A------GC----------.C............ 8247
H1B.US.90.WEAU160 -----------------------T-----T-----------T------------------------------------A----G---A--A---------------T------------------------------A------GC----------.-............ 8803
H1C.ET.86.ETH2220 --G-----A--G------A---ATC----T---A-------A----T-----G---A--A--------AT--------T--A-----A--AT---G------T-CT--A--------------------------------GCAGC-----A----.A............ 8193
H1D.CD.84.84ZR085 -----G------------A--------G-TG----A-----A---------------------------A-------CA-----AGGA---------A----G-G-TT--------C-C---------------T--A------GC----------.A............ 8317
H1F1.BE.93.VI850 ------------------A-C---C--T-T---A-------A----T---------A-----------AA----------TT-G---A-----G--------G---T-A--------------------------GCA------GC------G---.A............ 8073
H1G.SE.93.SE6165 ------------------A----T-----TG--A-AGT---A------------A-TT------------------------C----A----------------C-T-A---------C---G--------A-----------AGC----------.A............ 8235
H1H.CF.90.056 ------------------A--GAT-----T--CA-------A-----------------A------G--A------T-A----G---A-------G----------T------------------------------T-----A-GC---------TA............ 8116
H1J.SE.93.SE7887 ------------------A----T-----T---A-------A--------------A--A--------AA-C------A---C----A------T-----------TT--------------------------T--A-----AGC----------.A............ 8103
H1K.CM.96.MP535 -----------------CA----------T---A-------A-------------GA--A--------AA--------A---G----A------T-------T-A-TT--------------------------TC-C-----AGC---A------.A............ 7956
H1N.CM.95.YBF30 --GT---G-G--------A-C--------T---A-A-----T--T-T------A--A--A---------A--------T---C----A--ATAG-A--G-GA--ATTA-----------------C-----A---C-A-----AGCAC--A-----.-............ 8368
H1O.BE.87.ANT70 ---T-GC-----------ACA--------AG-CA-ACTT--AG-G--------CA-TT----T--CG-CA-A--C-C--GGA-----A--ATAG-A-C--GA-----TA----C--A--G-----T-----------A-----A-G---AT-G---.C............ 8865
H1O.CM.91.MVP5180 ---T-G--A---------ACA-A-C----TG--A-T-TT--AG-GT----T--CA-TT----T--CG-CA-C--CTT--GTC-----A--ATAG-ACA--GAT-C-TT-----C--A--------T-----A--TGCA-----A--C--AG-G---.C............ 8891
CPZ.CD.90.ANT AT-A-C-GA-C-GAGATCA---AGAACA-TG-CAGACTT--T--TTGG----GG--AAAA--------CA-AC-TCT--CTC-C---ACTATAGTC---ATC--AA-GG-AG-------GC-C--C-----A--G-------TTGCA--AAAT---.AC........... 8256
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---T---GA-C-------ACA-----AT-AG----A-----T--T-------GA--A--C--------AA-C---AG--C---G---AT--TA-TC---ATC--AG--A-------CC-GC-C--------A---C-A--G--A-C---A--T---ATCTTGCTTTAAAA 8414
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --G-----A-T-------A-A-A------TG--A-T-----TG-T--------A--A-----------AA-C-----GC----G---A--ATAG-AC-G-GA--A-TA-----------G-----C-----A--TC-A-----AGCAC-TT-----A............. 8303
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --G-----A-C------CAC---------TG--A-A-----A-----------------A--------AA-C------A--------A--AT-G------GA--ATTA--T-----------G--T-----A--T--C------GC---AT-----A............. 8328
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --G-----A-C------CA-A--------TG-CA-A-----T-----------A--A--A--------AA--------A---C---GA--TT-G------GC--A-TGA----C-----------C-----A---C-T-----AGCA--AT-----A............. 8441
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---A-C-----------CA-A-----AT-AG--A-T--C--T--T-------GA--A--A--T-----AA-CT------C-A--AC-C-CTTGG-C--G-GC---TTA--T--------------T-----A-----A-----AGC------T---G............. 8329
CPZ.CM.98.CAM3 --G---C-A-C------CA-A-----AT-AG----A--------T-----------A--A-----C--AA--C-------T-C----AT-ATAG------GC----TG--T-----A--------T--------T--A-----A-GC---------.C............ 8233
CPZ.CM.98.CAM5 --GA--C-A-T-------ACA-----AT-AG--A-A-----A--T---------A-T--A--------AA-------GT-T------AT--TAG-G----GC----TA--T--------G-----T-----A--T--A-----A-G----T-----.C............ 8539
CPZ.GA.88.GAB1 --G-----A-T-------A-A---C----TG----A-----T--T--------A--A--T--------AA-A-------CTT-T----TTA-ACT----AT----A-AA----C-----GC-C--------A--GC-------AGC---A--T---.-CACT........ 8861
CPZ.GA.88.GAB2 -------GA-C-------A-----C----TG--A-T-----A--TAT------C--AA-A--T----CAA-A----------C-ACTA--ATAG-G----GC--ATTG--T-----A--------C--G--A--T--A-----AGC---A---G--TAA........... 8206
CPZ.TZ.01.TAN1 AGCT---GAGT-TTGCTAA-ACAAGCCA-AG-CAGACTT--T-ACTTTAC--GGTG-T--------TTAA-C-------G---GGTTTACATAGCC--G-GA--CA-AA-T--T-----------T--------TC-----CTAGCC--AAAT---..A........... 8494
CPZ.US.85.CPZUS --G-----AGT-------ACA-----AT-AG--A-A-----A--------------A--A--T-----AA--------T--AC-AG-A-GCTC-T-CT--G----ATA--------A--------T--G--A---C-A--G--A-GC--AT----............... 8823
H2A.DE.x.BEN TGGA-CC-AG-AGC-TTCCAAGCA--CGCG-GGA-T--GAGAGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAT--T-ATGG----C--CG-G-C-CATCG-G--G-GA--A-T-GCAG-T--A--------C--G-----AGCA---CTCGCCC-C--G-G-.............. 9286
H2A.GW.x.ALI TGGA-CC-AG-AGCGTTCCGGGC---TGCA-GGATTG-GAGAGAGA-TC-TA-AA-CACCTGGAGAGACT-GTGG-GG-C---G--GT-G-TCG-G--GAGG--A-T-GCAG-C--A--G--G--C--G-----GGCA----TTGCCC-C--G-G-.............. 9282
H2A.SN.x.ST TGGA-CC-AG-AGCGTTCCGAGC---CGCG-GG--T--G-GAGAGA-TC-TA-AA-C-CCTGGAGAG-CT-CTGG-GGAC-C-GGG-CA-AT-G-G--G-GA--A-TTGCAG-C--A-----G--C--G-----GGCA----TCGCCC-C--G-G-.............. 8728
H2B.CI.x.EHO TGGT-CC-AG-AGCAATCCAAGCAGCAGC--GG--TG-G-GAGAGA-TC-T--GAGC-C-G-GAGG-CCTCGTGG-G---CC-CAGGA----GGCAG---AG--CATTGCA-----C--G--G--C-----A--GGCT---CTCGCCC-CT-G-G-.............. 9227
H2B.GH.86.D205 TGGT-CC-AG-AGCGCTCCGAGCGGCAGCA-GG--T--G-GAGA-A-TC-T--GAGT-CCGG---G-CCT-ATGG--G-CTC-CAGGA----GGCG-----A--CAT-GCG--C--C--G-----C-----A--AC-T---CTC-CCC-CT-G-G-.............. 9250
H2G.CI.x.ABT96 TGG--CC-AG-AGCGTGCACCGCAGCAACT-GG--TG-GCAAGAGA-TC-TA-AAGCAC-TGGAGAGCCT-ATGGA--ACTC-GGG-A-G-T-G-A----GG--A-T-GCA-----G--------C--G--A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-.............. 8671
H2U.FR.96.12034 T-TT-C--AG-AGCATTCCAAGCG--CGGG--A--TG-GCGAGAGA-TC-TAGCCGCAC-GGGAGAGAAC-ATGG--GACTC-GGGGC-G-T-G-A---TGGC----AGCT-----A--G--G--C--G--A--A--T--GCTCGCGC-TT-G-G-.A............ 8762

Env gp41, gp160 end
MAC.US.x.239 T-TT-CC-TG-GGCG-TCCAGGC-G-CTGG-GAT-TG-GA-AGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-ATGG--GACTC-TAGGA---G-G-A---TGG--A-T-GCA--C--C--G--G--T-----A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-.............. 9243
Env _Y__F__H__E__A__V__Q__A__V__W__R__S__A__T__E__T__L__A__G__A__W__G__D__L__W__E__T__L__R__R__G__G__R__W__I__L__A__I__P__R__R__I__R__Q__G__L__E__L__T__L__L__*_
Nef __I__S__M__R__R__S__R__P__S__G__D__L__R__Q__R__L__L__R__A__R__G__E__T__Y__G__R__L__L__G__E__V__E__D__G__Y__S__Q__S__P__G__G__L__D__K__G__L__S__S__L__S__C__E##__.__.__.__.
MAC.US.x.251_1A11 T-TT-CC-TG-GGCG-TCCAGGT-GACTGG-GAT-TG-GA-AGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-ATG---G-CTC-TAGGA---G-G-A---TGG--C-T-GCA--C-----G-----T-----A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-.............. 9239
MAC.US.x.251_BK28 T-TT-CC-TG-GGCG-TCCAAGC-GGCTGG-GAT-TG-GA-AGA-A-TC-T--G-GC-C-TGGAGAGACT-ATGG--GACTC-TAGGA---G-G-A---TGG--C-T-GCA--C-----G--G--T--G--A--GC-T--GCTC-CGC-CT-G-G-.............. 9225
MAC.US.x.EMBL_3 T-TT-CC-TG-GGCG-TCCAAGC-GGCTGG-GAT-TG-GA-AGA-A-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-ATGG--GACTC-TAGGA---G-G-A---TGG--C-T-GCA--C-----G--G--T--G--A--AC-T--GCTC-CGC-CT-G---.............. 8374
SMM.SL.92.SL92B T-CT-C-TCG-AGCCTGCCAGGAAGCATGG-GAT-TG-GCAAGA---TA-T-TC-GC-C-TGG-GACTCA-ATGG--GACTC-GGG-C-G-T-G-A----GG--CGCAGCA--C--A--G--G--C---------C-T---CTC--GC-TAAC--G.............. 8691
SMM.US.x.H9 T-C--CC-AG-AGCA--GCARR---G-TGG--ATTTGYRCGAGAGA-TC-T--AAGC-C-TGGAGAGACT-ATGG--GACTC-GGG-A-G-T-G-A--G-GA--A-T-GCA--C--MR--C-C--C--G--A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-.............. 8732
SMM.US.x.PGM53 TGGT-CC-AG-AGCA-TCCAGGCAGC-TGG-GG--TCGG-GAGA-A-TC-T--AAGC-C-TGGAGAGACTCATGG---ACTC-GGG-A-G-T-G-A---TGGG-A-T-GCA--C--G--G-----T--G-----AC-----CTTGCAC-C--T-G-.............. 9180
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 T-TT-CC-AG-AGCA--ACAGGCG-G-TGG--A-TTG-GCGAGAGA-TC-T--GAGC-C-TGGAGAGACA-ATGG--GACTC-GGG-A-G-T-G-A----GG--A-T-GCA--C-----GC-CG-C--G--A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-.............. 9265
STM.US.x.STM TGGA-CC-AG-AGCA--GCAAGCAGCATGG-GA--TG-G-GAGAGA-TC-T--GAGC-C-GGGAGAGACT-ATGG---ACTC-TGG-A-G-T-G-G---AGG--CG-GGC---C--A--GC-C--C-----A--GC-T---CTC-CAC-CT-G-G-.............. 8894
SAB.SN.x.SAB1C --G--C--AGCAGCA--A-CGTCAC-CACTGTG--TGTG-T-CA---T-CGA-AAGC-CC-GT---TCA--ACG-C-T-CTTGCAG-TCCAT-GT---G--AG-CAT-GCACAT--A--------GC-C--A-AGC-T--G--ATGG--TAAT--G.............. 9087
TAN.UG.x.TAN1 C--T-C--AG-GG-A--A-CA--G-CTT-TG-G--TTTG--G-GC--T-CGCAAAGC-CC-GTCG--C-C-ATGGA-T-CTTGCAG-TCC----A-C-G--A--C-T-G-ACAT--A--------GC----A-AAC-----C--TGG--CAAC--G.............. 8906
VER.DE.x.AGM3 -----C--AGCCGCA--ACAAGAAGCAG-TGTC--TTTG--ACGCCTT-C-CAAA-C-C-GGCT-CCA-A-ATGGCTT-CTTGCAG-TCC----A---G--A--CAT-A--TCT--A------G-GC----A---C-T---G-A--CC-TAAT--G.............. 8411
VER.KE.x.9063 -----C--A-CCGCA--ACAAGAAGCA-GTCTC--TGTG--ACGCTTT-C-CAAA-C-CAGGTC-CCAAA-ATGGCTT-CTTGCAG-TCCA---A---GCAC--CAT-AG--GT--A------G--C----A--GC-T--GGAA--CC-TAAT--G.............. 8913
VER.KE.x.AGM155 --G--C--AGCCGCA--ACAAGAAGCAG-T--CCATCTG--G-GCTTT-C-CGCA-C-C-G--C-CCA-A-ATGGCTT-CTTGCAG-TCC----A-C-G--A--CAT-A--TCT--A------G-GC----A--GC-T--GGAAG-CC-TAAT--G.............. 8890
VER.KE.x.TYO1 -----C--A-CCG-C--ACAAGAAA-A---C-AA-TCTG--AGGC-TT-C-CAAA-C-CATGTC-CCA-A-ATGGCTT-CTTGCAG-TCC----A---GAAC--CGT-A---GT--A------G-GC----A---C-T--GGAA--CC-TAAT--G.............. 8874
COL.CM.x.CGU1 ACT--TCG-T--CTA......TTGG-A-C--GG-GTC--AG-C-TCAGA-TCT----ACACTTC-G---TGGC--CG-TCT-CGGCGC-T-GC--GC-TCGAGCG-CTG-ATAT-TGC--G--TGG-T-T-T-A-CGTCCCCAAGG-CCTGCC---.............. 8151
GRV.ET.x.GRI_677 C----CC-AG-GGCA--AACAG-GC-TGCTC-A--TCTG--G-GG--T-CGAGG--A-CCTGG-GC--AC-GGGT-CTA-T--C-G-TCC----A-C-G--AG-CAT-A---GT--A------G-GC-G--A---C-T----AAG-CC--GGG---.............. 8766
MND_2.CM.98.CM16 AT-T-T--AGTACTACAA-GCTATGC--AGGGGCTATGGAG--G--GGCACCAATG---ACT-TCA-CA-C-GC-TGCT-CAG-...-CCAT-GC---G-GC---AT-A----C--A--------TC-------AGCA---GTCC-CC-CAAC-G-.............. 8909
DRL.x.x.FAO AT-TGC...-CGCT-CTACAAGAGG-TGCGC-GAGG-T-TGGCGC-A--GGAGGC-ACTTGG-CTATCATCAGCTAG--CCC-C-G--CCCT-GC-CAG-AAG-GGCAGC---T--C--G--G--T-----A---GCA--GGTCC-C--CAAC--G.............. 8606
RCM.GA.x.GAB1 --GT-C--AG-ATTCAGCAGCT-G--TGCTG-GATGG-GCTTCA-AAT-CTTACT-CACCTGGAGAG--T-ATGT-CG--G-C--G--ACTT-GC-G--TGGCCAGC-ATGG-GTGC-----G--C--G------C-C--G--AC---GTAAT--G.............. 8452
RCM.NG.x.NG411 --GT-C--AGGCTTCAGCAGCT-GC-TGCGG-GATGG-GAGG-CTAAT-CTTACT-CACCTGGAGAG-AC-ATGC-CG--TTGCAG--ACC--GCAG--TGGCCAGC-ACGT-GTGC-----G--C--G--------C--G--AT--C-TAAC--G.............. 8535
MND_1.GA.x.MNDGB1 -C-A-T-GTTGG--G--C-G-TA-ACCGGATGGCTACA---A-ATAG-A-CTTCACA---TGCAGAGAA-CA--CATT-CT-CG.........G-G-CGTGC--AT-G-------TC-----G--T-----AA-TGCA---C-ACCCC-TAAC---.............. 8378
MND_2.GA.x.M14 AT-TGCC-AGTATTACAAAGCTTTGC--AG-GGCTATGGAG-GG--GGCACCAACTT--ACT-TCAGTTA---G--G--C--CG...-CTAT-G-A--G--C---G-GA----C---C-GC-C--C-----A--AGCT---GTCC-GC-CAAC---.............. 8838
MND_2.x.x.5440 TT-TATC-AGTATTACAA-GCTTTGC--AG-GGCTATGGAG--G--GGTACCAACTT--ACT-TCAG-T----G--G--C--C-...-CCTT-G-C--G-GC--CT-GA----C---C-CC-C--C-----A--TGCT--GGCCC-AC-CAAC-G-.............. 8545
MNE.US.x.MNE027 T-CT-CC-AG-AGCG-TCCAAGT-GCCTGG-GAT-TG-GA-AGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-ATGG--GACTC-GGG-A-G-T-G-A---TGG--A-T-GCA--C-----G--G--C-----A-AGC-T--GCTT-C-C-CT-G-G-.............. 8720
LST.CD.88.447 TGGAGCTG---C-AGATCAGA--GAACAGA-GA-A--T-T-AGC---T.........CATG--AGA-ACC-C-G-CTG-G-CA-A-GAAGAGA--G---TTC-GATT-AGAGG-AGA--TG-GT-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCGCT--G--G.............. 8035
LST.CD.88.485 TGGAGCTG---C-AGATCAGA--GAACAGA-GA-A--T-T-AGC---T.........CATG-GAGAGACA-C-G-CTG-G-CA-A-GAA-AGA--G---TTC-GATT-AGAGGGAGA--TG-GT-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCGCT--G--G.............. 8032
LST.CD.88.524 TGGA-C-G---C-AGAGCAGA--GAACAGAGGA-AGCT-T-A-A-A-T.........AATGG-ACA-ACA---GGTTG-G-CA-A-CA--...A-A---TGG-GATT-AGAT-CAGA--TG-GC-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCACT--G--G.............. 8035
LST.KE.x.lho7 ATT-AG-GCTGGCTCAGG-AG-AA-GCAGA-GGAA--G--GACAGTT-TCGAGCACT-AT-G-A-A-ACA-CCA-TTG-GCAA-A-GAAGAGA--G---CTC-GATT-GGAGG-AGA--TG-G--TTCCAGT-AAGCCAC-GA--CCGCTT-G--G.............. 9110
GSN.CM.99.CN166 -----CC-AGCAGCA--AACAG-AA-C---G-CAG-CTT--T--CTTCACGTGGA-CT-------GGCC--AC-TC-C-CTTGTAG-C---TA--GC---AAT---TGGCT--C--CC--C-C--C-----A--GGC---G-TAC-A--TAAC-G-.A............ 8772
GSN.CM.99.CN71 -----CC-AGCAGCA-TCTCAG-AA-C---G-CAG-CTT--TG-CTTCAC-TGGA-CT-------GCCCC-CG-TC-GACT--TGG-C---TA--GC---AAT-CTTGGCT--C--CC--C-C--C--------GGC---G-TAC-AC-TAAC-G-.A............ 8772
MON.CM.99.L1 -----CC-AGCAGCA-TCACCTCTC-C---G-C---CTT--T-GGTTCAC-ATC-TCT----G---GC-C-AC-TC-T-CT-G-GG-C--CTA--G-----A--CGTGGCT--C--C---C-C--CC-------AGC-----TAT-CC-TAAC-G-.............. 8788
MON.NG.x.NG1 --GY-CC-ARCAGCCTGCACAG-AGCCA-TG-----CTC--ACGGTTCAC--TCATCT-------CGC---CC-TCGCC-G-G-GG-C--TTA--GC---GAC-CGTGGCTG-C--C---C-C--CC-------GGC---G-TTC-CC-TAAC-G-.............. 7413
MUS_1.CM.01.1085 --G--CC-A-CAGCCAGCACAGCAG-C--TG--CAGCTC----CCTTCACCTGGA-CT----G--A-CA--AC-TC---CT-GT-G-A---TA--GC---AAT-CTTGGCT--C--C---C-CG-CC-G-----GGC---G-TAC-CC-TAAC-G-.............. 8780
MUS_1.CM.01.CM1239 -----CC-AGCAGCA-GAACAGCAGCC--TG-CCAGCTC-----CTTCACCTGGA-CT-------GCCCA-AC-TC-GA-T-GTAG-C---TA--G----AAT-C-TGGCT--C--C---C-C--CC-------GGC-----TAC-CC-TAAC-G-.............. 8749
MUS_2.CM.01.CM1246 A----CC-AGCCGCA-TCTCAG-AGC----G-C---CTT--G--CTTCAC-TGGA-CT----C--ACC-A-AC-TC-GT-TAGT---AA-ATA--G---AAAT-C-TGGCT--C--C---C-C--CC-C-----GGC-----TAC-CC-TAAC-G-.............. 8845
MUS_2.CM.01.CM2500 ---T-CC-AG-AG-A-TCACAGCAGCCA-TG---GGCTC-----CTGGACC--AA-CT-------CGCC--AC-TC----TAGTA--CA-CTA-AA-A---AT-CTTGGCT--C--C-A-C-C--CC-C-----GGC-----TAC-CC-TAAC---.............. 8801
DEN.CD.x.CD1 -----CC-A-CAG-CCTCAGGGAT---GGG-C-AG-G-CAT-CA-CA--G-AGG-C-ACAG-G--AGT---AT-G-CG-CTC-TACCC----AGCA----AAG-GGTGGC---C--C---C-G--C---------C-T----TTG-CC-CAAC--G.............. 8855
DEB.CM.99.CM40 ---T-C--AG---CCATCACGT-GGCAGGTGGG-AGCTTTGGCAGTGGC-CCAG-G-ATTG-T--G-T--CGT--C-G-G-C-TGTCA----AG-AG----A----T-AGAG-G---GCT-----C--------AGCA--GCTC--CC-CAAC-G-.............. 8559
DEB.CM.99.CM5 ---T-C--AG-C-CCATCA--T-GGCAGGGC-A-AA-TCTGGGAGTGGC-CCAA-G-ATTG-TC-GGT--CG---C---G-C-TGTCT-G-GAG-C---AACC---T-GC---T---GC------C-----A--AGCA--GTT-T-AC-CAAC-G-.............. 8480
TAL.CM.00.266 ---A-CC-AGC-GC-TGGCGAGA-GGCA---CA--GCTT--A-GGTTCAC-TGGTG-T----GA--G-T--AT-G-CG-CT-CG-G-T-G--AG--GA---G--CGCAGCT--C--C--GC-C-CG--G--A--AC-T---TATTGC--TACT-G-..TGAAGA.....A 8662
TAL.CM.01.8023 ---A-CC-AGC-GC-TGG-GAGA--GCG---CA--GCTT--A-GGTTCACCTGGCGCT----GTC-G-T--AT-G-CG-CT-CG-G-T-G--AGTGCAG--A---GCAGCG--C--GC-G----CG--G--A--GC-T---TATTGCC-TGCT-G-..TGCAGG.....A 8212
SUN.GA.98.L14 AGGA-C-G---CGCGTGCAGA-C-AGCAGGG-GAGAGT-T-ATCGT-TCAGAAG-CAA-A-GTAGA-CCT---GTCTC-GCAG-A--T-GAGGCCC-A-TGG-A-A-AACA-G-GGA--T-----TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCACTT-G---.............. 9181
SYK.KE.x.KE51 --G--C--AG-AGCA--CA-CTCGC--GGACGA-AAGTG--GCACCAGA-G-TG-CCATTTGGC-AGCCC-AC-C-CCTAT-CCAG-C---T-GC-GAGAA-G-CGCAGC-T----AC-----C-TC-------GC----G-TCTACC-TAAC-G-.............. 8422
SYK.KE.x.SYK173 --G--C--A-TCGCA--A-C-TCGC-CGGA-GG-AA-T-CG-GATTGG--G--G-CTATTTGGC-AGCAA-ATAC-CC-CTACCAG-C---T-GTCGAG--CG--GCAGC-T-G--GC-G--GC-TC----A--------G-TCTACC-TAAC-G-.............. 8723
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H1B.FR.83.HXB2 ....................................................ATGGGTGGCAAGTGGTCAAAAAGTAGTGTGATTGGATGGCCTACTGTAAGGGAAAGAATGAGACGA....................................GCTGAGCCAGCAGCAG 8878
Nef _M__G__G__K__W__S__K__S__S__V__I__G__W__P__T__V__R__E__R__M__R__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__A__E__P__A__A__
H101_AE.TH.90.CM240 ....................................................-----AA-T-----------------CA-AG-G---------CAG--C-------A---A-AG-A-....................................A--CCT------A--- 8452
H102_AG.NG.x.IBNG ....................................................-----------------------C--CA-AG-G----------AG--T-T-A------------A-....................................A-CCCTA--------A 8405
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ....................................................-----G-----A--------------CA-AG-G---------CAG--T-----------A------.................................GCTC---CT-----G---A 8058
H104_cpx.CY.94.CY032 ....................................................-----A-----A--------------CA-AG-----------GAGA----------------G---GCTCGAGCTGAGCCAGAAAGAATGAGGCGAGCTCAA---------------- 8287
H1A1.UG.85.U455 ....................................................----------------------AG--CAGAG-G-A-------GAG--T---A-----------GA-....................................A--CCTG--------A 8329
H1B.US.90.WEAU160 ....................................................----------TA---------C------GT-G----------G--A---------------A----....................................---------------- 8885
H1C.ET.86.ETH2220 ....................................................-----G----C-AT-------T-----CCAG-A---------G--A----A--------A------....................................----CT---------- 8275
H1D.CD.84.84ZR085 ....................................................-----------A---------------A-AG-----------G--A-------------A---AA-............ACTGATCCAAGGGAAAGAAGAAGAC--------------- 8423
H1F1.BE.93.VI850 ....................................................-----G-----------------C---A-AG-----------G-----G---------------A-....................................A-CCCTA--------- 8155
H1G.SE.93.SE6165 ....................................................-----A--------------------CA-AG----------CGAG--------------A---AAC....................................A-CCCTA--------- 8317
H1H.CF.90.056 ....................................................-----A-----A--------------GA--GG---G---T-----A----------------G---....................................-----A----T----- 8198
H1J.SE.93.SE7887 ....................................................-----GAA---A------------............------CAG-----------------G---.................................GCTC-C-CT---------- 8176
H1K.CM.96.MP535 ....................................................---------------------------A-AG-----------G--A--------------------.........GCACGACCAGCAGCAGACAGGGTGGGAA-AC-A---------- 8065
H1N.CM.95.YBF30 ....................................................-----AAAG-TT--------G--C--CC-AG-A--------AGAAA-C--A------------A--.....................CAAACGCAAGAACCA--A-TAGAGC------ 8465
H1O.BE.87.ANT70 ....................................................-----AAA-GCA-T-AG----G---AAT-TGAG------G-AG-A-----A------------A--..................ACTAGAACTTTCCCTGAGT----A---TGC---C 8965
H1O.CM.91.MVP5180 ....................................................-----GAATGCA---AGC-----C-AAT-TGCA------T-AGAA-----A--T------------.....................TCCTCCTCTGATCCTCAAC-A---TGT---C 8988
CPZ.CD.90.ANT ....................................................------TCTGCA-----T----TC-AGTG-G-----GCA.........--AC--GC---T--GAA-.................................ATACA---AA--AATC--- 8332
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 TAGTCTTGCTTTAAG.....................................-----A-CTC-------T--------CC-AG-A---------GAAA-C--AA-------A-A-GAG....................................---CCAAT-------- 8511
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ....................................................-----AAAAGTT--------G-----CC-TG-G--G-----ACAA--C-TA--T---------A--....................................CAGC-AGATC------ 8385
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ....................................................-----AA----A--------------CC--G-A---------GAA--T--AAG------T----A-....................................-AAACTGT-------- 8410
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ....................................................-----A-----------------C---C--G-G--C-----AGAG-----A--C---C-T--GA-G....................................A-AC-AA-T------- 8523
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ....................................................-----A-C------------------CC-AG-A--------AGAAA----A--G-----A-A-A--....................................---CCAA--------- 8411
CPZ.CM.98.CAM3 ....................................................-----CAA--G---------------CC--G-A--G-----AGA---C--A------C-A--CGA-....................................CTCA-C-TGCTT---C 8315
CPZ.CM.98.CAM5 ....................................................------AA-------------------C--G-G------G-AG----T--AC----G--A----A-....................................A--CCA---------T 8621
CPZ.GA.88.GAB1 ...........................................GCATTAAG.-----AAC---A-----T---------C--G-A---------GAG--C--AAG------A--GGA-....................................---CCAA--------- 8951
CPZ.GA.88.GAB2 ...................................................A-----CAA---A-----T-----C--CA-TG-A--------GCAG--C--A--G---C-T--G--G..............................ACT......C--GA-------- 8289
CPZ.TZ.01.TAN1 ......................ATGGGAAACATATTTGGTAGA......TGGCCT--G-C-CG-AAAG-C-TCGAAGA-C-T...........................................................................C-TAACA-CT--A 8561
CPZ.US.85.CPZUS ....................................................------AA---------T--G-----CA-AG-A--------AGAA--C--AA-C---T------A-..............................ACTCAGA-AACAG--------- 8911
H2A.DE.x.BEN ......................................................................................................................................................GGGACAGC--TATCAGCAG- 9306
H2A.GW.x.ALI ......................................................................................................................................................AGGACAGCG-TATCAGCAG- 9302
H2A.SN.x.ST ......................................................................................................................................................GGGACGGCG-TATCA-CAG- 8748
H2B.CI.x.EHO .......................................................................................................................................................................... 9227
H2B.GH.86.D205 .......................................................................................................................................................................... 9250
H2G.CI.x.ABT96 ......................................................................................................................................................AGGGCAAC-ATACA-GCAG- 8691
H2U.FR.96.12034 .................................................................................................................................................GCTCAGGGCCAA-GCTATAGT-A-- 8787

MAC.US.x.239 ......................................................................................................................................................GGGACAGA-ATACAATCAG- 9263
Env
Nef __.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__G__Q__K__Y__N__Q__
MAC.US.x.251_1A11 ......................................................................................................................................................GGGACAGA-ATACAATCAG- 9259
MAC.US.x.251_BK28 ......................................................................................................................................................GGGACAGA-ATACAATCAG- 9245
MAC.US.x.EMBL_3 ......................................................................................................................................................GGGACAGA-ATACAATCAG- 8394
SMM.SL.92.SL92B ...................................................................................................................................................GGATGGATA-A-ATACAAT-T-- 8714
SMM.US.x.H9 ......................................................................................................................................................GCCTCAGA-ATATTGT-AG- 8752
SMM.US.x.PGM53 ......................................................................................................................................................GGGACAG-GATACAGT-AG- 9200
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ......................................................................................................................................................GCCTCAGA-ATATAGT-AG- 9285
STM.US.x.STM ......................................................................................................................................................GCCTCAGAGATATAAT-A-- 8914
SAB.SN.x.SAB1C .......................................................................................................................................................................... 9087
TAN.UG.x.TAN1 .......................................................................................................................................................................... 8906
VER.DE.x.AGM3 .......................................................................................................................................................................... 8411
VER.KE.x.9063 .......................................................................................................................................................................... 8913
VER.KE.x.AGM155 .......................................................................................................................................................................... 8890
VER.KE.x.TYO1 .......................................................................................................................................................................... 8874
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 8151
GRV.ET.x.GRI_677 .......................................................................................................................................................................... 8766
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 8909
DRL.x.x.FAO .......................................................................................................................................................................... 8606
RCM.GA.x.GAB1 .......................................................................................................................................................................... 8452
RCM.NG.x.NG411 .......................................................................................................................................................................... 8535
MND_1.GA.x.MNDGB1 .......................................................................................................................................................................... 8378
MND_2.GA.x.M14 .......................................................................................................................................................................... 8838
MND_2.x.x.5440 .......................................................................................................................................................................... 8545
MNE.US.x.MNE027 ......................................................................................................................................................GGGACAGA-ATACAATCAG- 8740
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 8035
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 8032
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 8035
LST.KE.x.lho7 .......................................................................................................................................................................... 9110
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 8772
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 8772
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 8788
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 7413
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 8780
MUS_1.CM.01.CM1239 .......................................................................................................................................................................... 8749
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 8845
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 8801
DEN.CD.x.CD1 ...................................................................................................................................................GTTACTG-AGC-TGAT-AG-AC- 8878
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 8559
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 8480
TAL.CM.00.266 TGGCAAGCAACAGGAGCGGACTAC...ATGGGCAAGGCATTAACA............................................................................................................................. 8704
TAL.CM.01.8023 TGGCAAGCATCCGACGCAAATTGG...ATGGGGAAGGCACTCTCG............................................................................................................................. 8254
SUN.GA.98.L14 .......................................................................................................................................................................... 9181
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 8422
SYK.KE.x.SYK173 .......................................................................................................................................................................... 8723
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H1B.FR.83.HXB2 ATAGGGTGGGAGCAGCATCTCGAGACCTGGAAAAACATGGAGCAATCACAAGTAGCAATACAGCAGCTACCAATGCTGCTTGTGCCTGGCTAGAAGCACAA......GAGGAGGAGGAGGTGGGTTTTCCAGTCACACCTCAGGTACCTTTAAGACCAATGACTTACAAG 9042
Nef D__R__V__G__A__A__S__R__D__L__E__K__H__G__A__I__T__S__S__N__T__A__A__T__N__A__A__C__A__W__L__E__A__Q__.__.__E__E__E__E__V__G__F__P__V__T__P__Q__V__P__L__R__P__M__T__Y__K_
H101_AE.TH.90.CM240 -AG-A--A-------T-----A---T--A--T--------------A--------T---......ATAGAT-------A-----T------GAG-------......-----C--------A--C----------TG--G---------C----------------T--- 8610
H102_AG.NG.x.IBNG CAG-A--A-------------A---TT-A--T-G------------------C--T---------CAA--T--CC---A------------G---------......-----T---A-T--A--C----------GG--A-----G-----G--------------T--- 8569
H103_AB.RU.97.KAL153_2 GAG-A--A---C---T-----A---TT----T--GT--------G-------C--T-------------AT-------A---C--------G--G--G---......-----A--------A--C----------GG--G-----------G-----G-----A--T--- 8222
H104_cpx.CY.94.CY032 CAG-A--A-------TG----A----T----C--------G----------T--A---------------T---C---ACAAAA-------G---------GAA...-----A--A-----A-------------GG--A--------------G--------C-TT--A 8454
H1A1.UG.85.U455 -AG-A--A-------T-----A---TT-A--T---T--------G-------C--T------T--T----T-----CAG------------G-----G---......-----A-GA--C--A--C--C-----T-GG--A--------------------------T--- 8493
H1B.US.90.WEAU160 -AG------------T----------T---C----------------------------GAG......-AT-------A---C-T----T--A--------......-----T--------------------T-G---------------------------------- 9043
H1C.ET.86.ETH2220 -GG-A--A--------G---------T-A--C---T----G---C-T-----C-----C---C-C--C-AT---C---A------------G-----G---GAG...-----A--A-----A--C----------G------------------------------T--- 8442
H1D.CD.84.84ZR085 --G------------T-----------------G------G------------------------A----T--------C---------G----------GGAA...-----C-----------C----------G---------------------------------- 8590
H1F1.BE.93.VI850 -AG------------TG---------T-A--C-G--GG--------T-----C--------TAG-A----T---C---AC-TG--------G---------......-----------A--A--C----------G-------------G-------------C--T--- 8319
H1G.SE.93.SE6165 -AG-A--A-------T-----A---TT-A--T-GG-----------------C--------------C-AT---C---A------------G---------GAG...-----CTCA--A--A--C----------G---A--A--------G-------------TT--- 8484
H1H.CF.90.056 -AG----A-------TG--------TT----T-G--GC--G---G------T--AT---------T----T---CG--A-GCC--------G---------GAG...--C-G------A--A--C----------GG--------------------------C--T--- 8365
H1J.SE.93.SE7887 --G-A----------TG----A---TT---CT--G-----G-----------C-----------------A-------AC-----------G---------......ACA-----------A--A----------A-------A----A--------------A------ 8340
H1K.CM.96.MP535 -CG------------T-----A--------CT-G------G---G-------C--------TT--CAC-AT---C---A------------G--------G......-----A-----A--A-------------G------------A-----------------T--- 8229
H1N.CM.95.YBF30 TAG-A-CA--------T----A---T--A-CT--T-GA--G--C-----C-TA--A-----TAG--AC-AT----AAAG-ATA--T---------------GAA...--A--A-----A--A--C--------ACGC-----------A-----G-----A--C--T--A 8632
H1O.BE.87.ANT70 C-G-A--A---CAGATC--CA-G--AT-A-C-GCTAGA----GG--AC-----TC-C----TC-TCAA-A------A--CCT---A-TC------AGT--C......C-A-----A--A--A-----------AG-------A--G---C----G--------C--T--A 9129
H1O.CM.91.MVP5180 C-G-A--A-----T-TC--CA-G--GT-A-C--CTAGA--G-G---AT-----TC-C-C--TC-TCAA-A------A--CCT---A-TC-----CAGC--C......A-A--T-----T--A--C--C-----A-G------A--G---C----G--------C-TT--A 9152
CPZ.CD.90.ANT --GATA-A--GC-CTGTGGAAAC--AT---CC-GTAGA--G---C-A--CTCCTCT-C--T--GTA-AGAA--A-A--TAATCA---ATTC-----AT--T......ACA-----A-G-ACA--C-----T--G-G------A--C--CA-G-----C-----AG-A--A 8496
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -AG-A--A----AG-TT---AAG--T--A------T-------T-----T-----AC-----C--AG---T---CAAA---TA--A---T----T-A-ATGAAACATC-T--A--A--A-----C--------T-G---A-----G--A--------------------A 8681
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -AG----A-------TT----A---T--A-CT--T-GA--G--T--T--C-TA--A-----TAAG-AG-AT---CAA--CCTA--T----------AG---......A-A-----A-CA--A--C--------ATGT-----------A--------------A-----A 8549
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -AG-A--A---C----C--A-A------A-CT-GG-----G-----T--------T-----CC--CAA--T----AGA-CAT-------T----G-AG---......A-------A--AA-AT-G--------A-A------------A-----G----------TT--A 8574
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -AG-A--A---C---T---A--G-----A-C--G------------A--C-----A--C---T-CCAG--A----AGA-CCT-------T------A-GT-......C-AA-T--A--A--A--C--------A-GG-----A------C-------------C-TT--- 8687
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --G-A--A--G-A--T---A-A----A-A-C--GC-G-------G------T---A-----CC--CAA-------AGA---TA--T----------A-ATG......C----T--A--A-----A----------A---A--A--G--C--------T-----C-TT--- 8575
CPZ.CM.98.CAM3 CAG-A--A---C---TC--A-A----T-A--GGC----------G----C-C---GC-C---C--CAG-AT---CAGA--CTG------T------A-ATGCAAGAAC-CA-T--A--A--A--C--------T-G------A------C-T-----T-----C-TT--A 8485
CPZ.CM.98.CAM5 CAG-A--A---C---TC--A-A---T--A--GGC--G------------C-C---A---CAC...A-A-AAT--CAGA-CCTG------T------A-ATGGAAAATC-T--A--A--A--A--C--------T-G---C--------CC-------------A------ 8788
CPZ.GA.88.GAB1 -GG-A--A----A--TT--GAAG-----A----G---C-----T-----T-----G--C--CC---AG--T---CAAA--CTA--T--------G-A-ATG......--CA-T--A--A--A--A--C-----A-G---A-----T--AACG--------------T--A 9115
CPZ.GA.88.GAB2 -AG-A--A----A--TG----AG--TT-A-C--GG-G---------A--TTCC--AC----CC-TCAG--T---CAAA--CT---A----------A-ATG......--AC-------T--A--G--------A-G---------------------------A--T--A 8453
CPZ.TZ.01.TAN1 G-GA-CCT-T--G-CAGG-CTC-C-AGACCTCC-GA--AA--G-GGTCTC-C--CT--C--CCT-...GGT-CCT-A--AGA--TG-TAGA-T-CT-TGC-GACCATACT--A--A--A--A-------------G---AGCA-----CA-G-----C-----AG-G--- 8728
CPZ.US.85.CPZUS -AG-A--A---C-T-TC----A----T-A-C-G-------G--T-----T-C---A------C--CAG-A---CCAAA--CTG--A---T----T-AGATGACTAATC-T--AAGT--A--A--C--C--T--TCGC-----A-----A-----G--C-----------A 9081
H2A.DE.x.BEN GAGA-TACATGAACAGCC-AT-GAGAAACCC-GC-ACA-A-AG-CAG-A-GA-TTGT---GGCAGCAA-AT-TG-A--A-GTA-AT-CTGAT...............--T--T--CCTAA-A--AG----T--T-----AAGA-----ACGG---GA------C--T--A 9461
H2A.GW.x.ALI GAGATT-TATGAATA-CC-AT-GAGAACCCC-GC-ACA-A-AG-GAG-A-GAATTGT-C-AGCA-CAG-AT-TG-A--A-GTA-AT-TAGAT--T............--T--TAGCCTA--A--GG-CT-T--------AAGA----AA------A-------A-----A 9460
H2A.SN.x.ST GAGATT-TATGAATA-CC-AT-GAGAGCCCC-GC-G-A...-GGGAG-A-G-CTCGT-C-AGCA-CAA-AT-TG-A--A-GTA-AT-CAGAT...............--T--T--CCTA--A--GG-C--T--------AAGA-----A------GA------A--T-G- 8900
H2B.CI.x.EHO ..................................TGGACA-AAG-CTTTGG-AGCAG-AGGG-G--GA-AAC-A-A-T-AGA--AGGATGAT...............-----CA-T--A--A--GG-C-GT--A-G---CGG---C--AC-G--G--------A-T---A 9348
H2B.GH.86.D205 ............................--G-C--A--...--CCGGGGGGCAGAAGGGGG--GGCAACAAG----A-A-GAAAGTGATGAG...............--C--T--A-T--GA-CCA-ATGTAAG--C--AATA-----AC-G-----------A-----A 9374
H2G.CI.x.ABT96 G-CAAT-TATGAATA-CC-AT-GAGAAACCC-GC-ACA-A-AG-GCA-AGTTAGCAT-C-GGYAGCAA-AT----A--A-GTA-ATA-TGAT...............--TA-T--CTTA--A--AG-A------TAC--CA-A--C--GC-----GT-----G------A 8846
H2U.FR.96.12034 GAGA-T-CATGAATA--C--T-GAGAACCCC-GC-ACA--GAA-GAT-A-TTACAAT---AGCA-CAA-A--TG-A--A-GTA-ATGAAGA-...............--TA-T--TTTA--A--AG-AG----A-G---AAGA---G-AC-G---A-------------A 8942

Premature stop in SMM239
MAC.US.x.239 GACA-TATATGAATA-TC-AT-GAGAAACCC-GCTG-A-AGAG-GAA-A-TTAGCAT-C-G-AA-CAA-AT-TG-A--A-ATA-ATGA-TA-...............--T--T--CTT---A--GG-AT----G-GG--AA-A--T--CC-----A------G------A 9418
Nef G__Q__Y__M__N__T__P__W__R__N__P__A__E__E__R__E__K__L__A__Y__R__K__Q__N__M__D__D__I__D__E__*__.__.__.__.__.__D__D__D__L__V__G__V__S__V__R__P__K__V__P__L__R__T__M__S__Y__K_
MAC.US.x.251_1A11 -ACA-TACATGAATA-TC-AT-GAGAAACCC-GCTG-A-AGAG-GAA-A-TTAGCAT-C-G-AA-CAA-AT-TG-A--A-ATA-ATGA-GA-...............--T--T--TTT---A--GG-AT----G-GG--AA-A--T--CC-----A------G------A 9414
MAC.US.x.251_BK28 GGCA-TATATGAATA-TC-AT-GAGAAACCC-GCTG-A-A-AA-GAA-A-TTAGCAT-C-G-AA-CAA-AT-TG-A--A-ATA-ATGA-GA-...............--T--T--CTT---A--GG-AT----G-GG--AA-A--T--CC-----G-------------A 9400
MAC.US.x.EMBL_3 GGCA-TATATGAATA-TC-AT-GAGAAACCC-GCTG-A...-A--AGGA--AATTAGCATACAG-AAACAA............AATAT-GAT--TAT-G-TGAGGAA--T--T--CTT---A--GG-AT----G-GG--AA-A--T--CC-----G-------------A 8549
SMM.SL.92.SL92B GGGAAT-TATGAACA-CC-AT-GAGAAACCCTGCTACA...-A--GACA--AGCAAC-GTATAGGCAGCAG............TGTAT-GAT--TAT-G-TGAGGAT--T--T---CT--CT--AG-AGTT---TGG--AA-A-----CC-----G-----T-A-----A 8869
SMM.US.x.H9 G-CAAT-CATGAATA-CC--T-GAGGAACCC-GC-ACA...-A-GGAG---AATTAGG-TATAG-CAACAA............AA-AT-GAT--T-TGG-TAATGAA--T......TTA--A----G------G-GC--AAGA--C--CG-----ATC-----A-----A 8901
SMM.US.x.PGM53 GACAAT-CATGAACA-CC-AT-GAGAAATCC-GCTAGA-AGAG-GAA-AGTTA-AAT---G-CA-CAA-A--TG-A--A-GTA-ATGATGAT...............--T--T---CT-A-A--AG-AT----ACAC--AA----G--A------G-C---T-A-----A 9355
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 GACAATATATGAATA-CC-CT-GAGGAACCC--C-GCA-A-AA-GCA-A-TTAG-TT---G-CA-CAA-A--TG-A--A-GTG-ATGATGA-...............--T--T--CTTA--A---G-CT----GCAC--AA-A--C--C-----GG-C-----A-----A 9440
STM.US.x.STM G-CAAT-TATGAATA-CC--T-GA-AAACCCGGC-GCA-A-AGCGCT-AGCTAGAAT---G-CAGCAA-A--TG-A--A-GTA-ATGA-GA-...............--T--TA-TCTA--A--AG-AG----ACAT--AAGA--C--AC-T--GGA------------- 9069
SAB.SN.x.SAB1C ............................-C--GG-G-CTCCT-T-GA---GAA...G-AGGT-T-AAA-TG--ACA-CAAG-AAGACA--CCTCGTGGT-TGATGAG--T--A--A--A--A--C--------A-GG---TGCT----AC--C--G-------A--T--- 9226
TAN.UG.x.TAN1 ...................GA-G-GAAA-AGC-CC-C--A--G--GA-A-TTGGCAGC-GAT-ACA-ATGGG---ACTGGGAAC-A.....................-----A--A--A-----C--------A-G---A-GA--G----------A------A--T--- 9036
VER.DE.x.AGM3 ...............................G--GAGAAAT-GT-AA-TG-C-...CCAGA--G-AGA-AATTACAA-AAG-A-ATAAATGG--T-A-TGGTCTGAT--A--A--T--A--A--A--------A-G---AAGA--G--GC------A------C--T--A 8547
VER.KE.x.9063 .............GAAGAGGAAT-G-AACATG-CT-CA-AT-G--GACGCCTGCAAG-AGG--AC-AATGGG---AATGG-CA-AT.....................--T--A--T--A-----A-----T--A-A---AAGA-----A--G--G-A------------A 9049
VER.KE.x.AGM155 .............GAAGAGAAAT-G-AACATG-CT-CA-A--G--GACGTCTACAGG-CGGG-ACCAATGGG---AATGG-CA-AT.....................--A--A--T--A-----A--------A-G---AAGA--G--AC------A---A--A-----A 9026
VER.KE.x.TYO1 .............GAA-CAAAAT-G-AACATG-CGG-A-AG-G--GG-GGCT-CAAG-AGG--ACA-CTGGG-A-AGTGG-CG-AT.....................--T-----A--A-----A--------G-G---AAGA-----C-----G-A---------T--A 9010
COL.CM.x.CGU1 ..................................TTGCCCTTGCCCGCTTT-CTAT-GACATC---A-GTAT--TACCACAACC-AGAA-C---G-ACGT-......--A--T-TA--A-CA--A-G-TAT--G-TGT---GAC-G--AG--C---AGGC---CATT--- 8281
GRV.ET.x.GRI_677 ......................--GTAAAATG-CT-CA-AC-GCCG-CGCCTGCAAG-AGG--ACA-CTTTG---AGTGGGA--AT.....................--T--A--A--A--A--C--C--T--GCA-----GA--C--C-------AG-----C--T--A 8893
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................CGAA-----A--AAC-...--C--------ATAT--A---TGC--AG-----GA-CCC--C------ 8973
DRL.x.x.FAO ......................CAG-T-A--T-CTAC-CATATGCAAG--GCAGCAGCAGAGAA--A-GT--CCCT-C-CACA-AAGAAGA-C--C-CTC-GAAGAA--A--A--A--A--A-----------ATGT-----ACGC---------GAGCCA--C-----A 8754
RCM.GA.x.GAB1 ...................AG-..-.........................G-C-TT-CAG---A-A-GCAAGC-T-AATAGA--A-ATTGACTGGTATG--GATACT--T--CACCTT---A--A--------G-A------A-----AC-T----------G------- 8576
RCM.NG.x.NG411 ...........................................-GGAGGGTT--CA-TAGA-A-TCAGCAG...T-A-TGGA---AATAGATTGGTATG--GATACA--T--TACCTT---A--G--------G-G---A--A--C--CA----G------T-------A 8659
MND_1.GA.x.MNDGB1 ....................................................................-GATGA-AA..ACT--A--TAAC-C-GCAGG-TCCAGAA--------A--A--T--A-----T--GTGT-GC--A--TT-C------GTGCCAT-A-----A 8478
MND_2.GA.x.M14 ..............................................................................................--T-G-TGATGAGC-AA-A--A--AAG---C--------TTAT--CACACAG---G-GC-TGA-GCA--C-----A 8914
MND_2.x.x.5440 ..............................................GCGGGA-CTA-GGCACCAGCAGGATGTAA--CTCCCCT-AGAAAA---GCA--C-AGTGAT--A-----A-----A--C---------TAC--AAC-CAG--AG-GCCTGA-GCA--C------ 8669
MNE.US.x.MNE027 GACA-T-TATGAATA-TC-AT-GA-AAACCC-GCTGGA-AGAGGGAA-A-TTAGCAT-C-G-AA-CAA-AT-TG-A--A-ATA-ATGA-GA-...............--T--T-GCTT---A--GG-A-----G-GG--A-GA--T--C------G-------------A 8895
LST.CD.88.447 .............................................................................................................................................................CCCT--C--T--- 8048
LST.CD.88.485 .............................................................................................................................................................CCCT-----T--- 8045
LST.CD.88.524 .............................................................................................................................................................CTCT--C--T--A 8048
LST.KE.x.lho7 .............................................................................................................................................................CCCT--C--T--- 9123
GSN.CM.99.CN166 ................................................................................GAGC-AAAA-CCA-GAG-GG-AGCCTC------T-T--ACCATCA-GC-----A-G---A-G------AC-T---GACCCC--C-----A 8862
GSN.CM.99.CN71 ...................................................................................-AA-CA-CCTCCAGG---AATTGCATC--TT-T--ACCATCA-GC-----G-G---A-----G--GC-T---GACCCC--C-----A 8859
MON.CM.99.L1 .............................................................G-GCAGA-ATGGCAAACAAC-CCGGCAA-CTCTG-ACG-CGACGAC--C--C--C-GT--C----G------A-GG--C-GA--T--GC-TC-CGACCCT----GG--- 8897
MON.NG.x.NG1 ..............................................GGGGC-G...--CCACCGCT-A-A-CGCCGCC-AACCA-TGTCG-T--T-ACGCCGACGAG--CC-A--TTT-CCT--C-G---G--TCGC---AT---G--AC-T---GACCCT--A-GG--- 7534
MUS_1.CM.01.1085 ..................................................................................A-GAGCCAGTA--AG--CTGTGATA--A---C-T---CGTACC-GC--G--GCGT--GAG---G--AA-CC-TGACCCC--C------ 8868
MUS_1.CM.01.CM1239 ..................................................................................A-GAA-CAAT--GCGG-C-CTCATC--A--AC-T---CGTTCA-GC-----GCGG--G-GA--G--CC--C-GGATCCC--A------ 8837
MUS_2.CM.01.CM1246 ..................................................................................AAA-AA-GGCCGCAGG---ATCATA--A--AC-T---TGCTCC-GC-----ACGC--GA-A--C--GA-TC-TGATG-C-AC-----A 8933
MUS_2.CM.01.CM2500 ..................................................................................G-GAA-TAACA--AA-GC-ATCATAA-AA-AC-TA-ACG-TCG-G------ACGC--G--ACAC--AA-CCAGAACCCC--C--T--- 8889
DEN.CD.x.CD1 -AGAAACCTTT-T--ATG-AGA-...GAAATC-TC--ATC-T-TCCAG--CTGGA-CC-CA-CATC-A-GA.........ATACA-CAATAT-TG-T-G-CCATGAT--T--A--A--A--A--C--------ACGG--A-GACG---AC-GCACG--CC---C--T--A 9036
DEB.CM.99.CM40 ..............................................GTTCT-GG-A-G-C-TAG-AGAGAA-TAAAGTGCACCAATAA--A-C--CA-G-CTTAGATC--ACA--A-CA--A--C--C-----ACGC--C------T-CA-CC--GACCCC--A--T--- 8683
DEB.CM.99.CM5 ........................................G-A-CCACTCTA-GCAG-CC-CCACAGAGAG-TAAAATGCAC-CAGA-AGCCC-G-AGTGTTATGAT-----AC-T-G-A-A--C---G-T----G---AAG---C--AA-T--GGA-CCC--------A 8610
TAL.CM.00.266 ....................................................................CAAGGA-AG-T---GTATGAAAA----CA-G--GAAAAT--CAT---ACTA-----C--C--T--G-GG---A-A--T--G--G---A-CTGT-----T--A 8806
TAL.CM.01.8023 ....................................................................GAAGGA-AA-TC--GTATGAAAAG--GCA-G--GAAAAT--CAT----CTT--A--C--------A-GG-----A--T--A--G--G--CTGT-A------A 8356
SUN.GA.98.L14 .............................................................................................................................................................GCCA--A--T--- 9194
SYK.KE.x.KE51 ............................ACCC-TCTTG-ATC-C-AA-G-GACTTTG-CT-T-GG-GG-AA--ATGGAA-GCG-GAGACA-CTGTCATG-TGAGGGA--T-----TCTA--A--C-----T--TTT---A--A-----C--G-----CT-A--------A 8564
SYK.KE.x.SYK173 ...................G-CCATTGACCC-C-CGGGCCG-AC-GAGACT-GG-AC--T-G-G--GACAA--ATTCT-ACC--GAGATA---TGCAGG-TGAAGGA--CACA-GTCTC--A-----C--T--GTGT-----AAC---AC-C---A--T-A--C-----A 8874
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3’ LTR U3 start Nef premature end in HXB2
H1B.FR.83.HXB2 GCAGCTGTAGATCTTAGCCACTTTTTAAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGCTAATTCACTCCCAAAGAAGACAAGATATCCTTGATCTGTGGATCTACCACACACAAGGCTACTTCCCTGATTAGCAGAACTACACACCAGGGCCAGGG.................... 9192
Nef _A__A__V__D__L__S__H__F__L__K__E__K__G__G__L__E__G__L__I__H__S__Q__R__R__Q__D__I__L__D__L__W__I__Y__H__T__Q__G__Y__F__P__D__*__Q__N__Y__T__P__G__P__G__.__.__.__.__.__.__.
H101_AE.TH.90.CM240 -G----T-T---------TT---------------------------T---------T-----A-G-A---------G--------CT-A---G----TA-T----------T-----------G---A---------------------.................... 8760
H102_AG.NG.x.IBNG -G------C-----C--------------------------------T---T-----T-----A-G-A---------A---------------G----TA----------A-T------A----G-------------------------.................... 8719
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -G----T-C-----C--------------------------------T---T-----T-----A-G-A---------A---------------G----T-------------------------G----.........------ATTA-A.................... 8363
H104_cpx.CY.94.CY032 -G----T-------C--------------------------------T---------T-----A-G-A---------G---------------G----T-----------T-T-----------G-G-T--------------A------.................... 8604
H1A1.UG.85.U455 ------T-T-----C---TT---------------------------T---T----------A--G-A---------A---------------G----T-----------A-T-----------G------T-----------------A.................... 8643
H1B.US.90.WEAU160 -----GCAT---------------.--------------------------------T---------A-------------------------G------------------T-----------G-------------------------.................... 9192
H1C.ET.86.ETH2220 -----AT-C-----C----T-------------------------------T-----T-----A-G-A---G--G--G--T------T-----G----TA------------T-----------G---A--------------A------.................... 8592
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------G-A-----------------------G--T-------G-A---------------------T---G------------------T-----------G---A---------------------.................... 8740
H1F1.BE.93.VI850 --------------C--T---------------------------------T-----T-----A-G-A----GG-----C-------------G-T----------------------------G-------------------------.................... 8469
H1G.SE.93.SE6165 -GT---T-T-----C---TT---------------------------T---------T-----A-G-A---------G--------C------G-----A-T--------A--------A----G------------G------------.................... 8634
H1H.CF.90.056 -G----T-T-----C-----T--------------------------T---T-----T-----A-GCA------G--C---------T-A---G----TA----------------------C-G-------------------------.................... 8515
H1J.SE.93.SE7887 -G------T---------TT---------------------------T---T-----T-----A-G-A---------G---------------G-TC-TA----------T-----------C-G---A---------------------.................... 8490
H1K.CM.96.MP535 ------T-T-----CG--TT---------------------------T---------T-----A-G-A---------A---------------G-T--T-----------T-T-----------G---A---------------------.................... 8379
H1N.CM.95.YBF30 CAG---T-T------TC-TT------------T---------------------G--TGG---AG--A---G--------T--A--C--C-----G--T------------AT-C-------C-G---T--------------------A.................... 8782
H1O.BE.87.ANT70 -G---AT-T--C--C---TT------------------A------------T-----T-------T-A----GC---A-----G-----T---G-G--TA----T--G--A-T-----------G------------------A-----A..................AC 9281
H1O.CM.91.MVP5180 -----CT-T--C--C---TT------------------A--------T---T-----T-------T-AG---GC---A-----G-----C-----A--T-----T--G--A-T-----------G----TGT--------G--A-----A..................CC 9304
CPZ.CD.90.ANT TT---------C--GTCATGN--------------------------TN--------T-NN-A-TT-A----GC--C------A---A-------G-TTA----C--G--AAT-----------G------T------GA--A------A.................... 8646
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -G---CT-T--C---TC-----------G--G-------------------T--G--T-------G-A---G-----A---T-A-----C---G-T--T--T----------T---------C-G------------C-----A-----A.................... 8831
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -A----T-T------TC-TT--------G-------------------------G--TGG--AACC-AG--------A--T--A--C--C---G-T--T--T--T-----AAT---------C-G------------T-----A-----C.................... 8699
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -AG---T-T------G--T--------------------------------T--G--T----TA---AG--------A--------C--CG--G-T--T-----------AAT---------C-G------T-----C------------.................... 8724
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -G----T-T-----C---------------------------------------G--T-----A---AG--------G-----------T---G----T--T--------A-T-----------G---A---------------------.................... 8837
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -GT--CT-T-----CTCT---------------------------------T----CTGG--AAGG-A------G--G---------T-A---G-T--T-----------T-----------C-G---A--------C--G--------A.................... 8725
CPZ.CM.98.CAM3 ------T-T---T-A---------------A--------------------------T-----AT--NNNNNNNNNNNNNNN-G----ACG--TA---T--------G----T-----------G------------------------A.................... 8635
CPZ.CM.98.CAM5 CA----T-T---T-A------------------------------------T--G--T-----AC--A---G-----G-----A-----C---G-T--T--------G--AATT--------C-G------T-----------------A.................... 8938
CPZ.GA.88.GAB1 ------T-T------TCA---------------------------------T--G--T-----AGG-----------G--------C--C---G----T-------------T---------C-G-------------A----A-----A.................... 9265
CPZ.GA.88.GAB2 -----CT-T-----C------------------------------------T--G--T-T---A-G-----------G-----G--C--C---G-T--T--T--C-----A-------------G-A-T-----T--T--T--A-----A.................... 8603
CPZ.TZ.01.TAN1 CT---AA-------GTCATGG--C-----------------------T------T--TT---T-C--A----GC--CC-----A--CACC-----G--TA-T-----G--TGT---T--A--C-G------------C--T--A-----A.................... 8878
CPZ.US.85.CPZUS CA---AT-C---T-AG--TT-------------------------------T--G--T-T---AG------------G-----A-----C---G-T-----T--------AAT---------C-G------T-----C--------T--A.................... 9231
H2A.DE.x.BEN TTG--AA-----A-GTCA--T---A----------A---------C-----A-GT--T--AGTAGG--G-----TAGA-----A--CA-A-ACC-AG-AA-AGAGG----GATAA-A--A----G------T--T--T-AT--------A.................... 9611
H2A.GW.x.ALI TTG--A------A-GTCA--T--AA---------G----------------A-GT--T--AGTG-G--------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G----GATAA-T--A----G---------T--T-AT--------A.................... 9610
H2A.SN.x.ST TTG--AAG----A-GTCA--T--GA----------------------------GTA-T--AGTG-T--G----GTAGAG----A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-G--AATAA-TGGA--C-G---------T--T-AT--A-----A.................... 9050
H2B.CI.x.EHO CT---A-----CA-GTCT--T-------------------A----------A-TT-CT-TAGTG-G-----G--TA-A--A--A--CACA-ACT-AG-AA-TGA-G-----ATTG-GT---GA-G--------------AT--------A.................... 9498
H2B.GH.86.D205 CT---A-----CA-GTCT--T---A--------C-----------------A-GTA-T-TAGTG-G--------CAGA--AT-A--CACA-ATT-TG-GA-TGA-G-----ATTG-GT---GC-G---A-----T--T-AT---------.................... 9524
H2G.CI.x.ABT96 TTG--AA----CA-GTCA--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTG----------TAGA-----A--CA-A-AC--GG-AA-GGAG-----TATAA-T--A----G------T------G----A-----T.................... 8996
H2U.FR.96.12034 TTG--A------A-GTCA--T---A----------A-----------T---A--T--T-T--T--G--------TAGA---T-A---A-C-ACT-AG-AA-TGAGG-G--AATAA----A----G------T-----CT----A-----A.................... 9092

3’ LTR U3 start
MAC.US.x.239 TTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTGC---------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A.................... 9568
Nef _L__A__I__D__M__S__H__F__I__K__E__K__G__G__L__E__G__I__Y__Y__S__A__R__R__H__R__I__L__D__I__Y__L__E__K__E__E__G__I__I__P__D__W__Q__D__Y__T__S__G__P__G__.__.__.__.__.__.__.
MAC.US.x.251_1A11 TTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T-TAGTGC---------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A.................... 9564
MAC.US.x.251_BK28 TTG--AA-----A-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTGC---------TAGA---T-A--CA---ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A.................... 9550
MAC.US.x.EMBL_3 TTG--AA-----A-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTGC---------TAGA---T-A--CA---ACT-AG-A.........---AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A.................... 8690
SMM.SL.92.SL92B TTG--AA----CA-GTCA--T---A----------------------T---A-TTA-T--AGTG-G--G-----TAGA-----A---A-A-ACC-AG-AA-AGAGG----TAT-A----A----G------T--T---AGT--------A.................... 9019
SMM.US.x.H9 TTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------G-TTA-T--AGTATT--------TA-A--AT-A-----R-ACT-AG-AA-RGA-G----AATAA-A--A----G---A--T------G----------A.................... 9051
SMM.US.x.PGM53 TTG--GA----CA-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTG-G--------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-AC---A----G------T------T----A-----A.................... 9505
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 TTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AATG-G-A------TAGA--AT-A---A---AC--GG-AA-GGA-G----AATAA-A--A----G---A--T------TT---------A.................... 9590
STM.US.x.STM TTG--AA----C--GTCA--T---A-----AGC------------------A-TTA-T--AGTG-G--------TAGA--AT-G--CA---ACT-AG-AA-AGA-G----GATAG-T--A----G------T------G----A------.................... 9219
SAB.SN.x.SAB1C TTG--AA----CT--G-----------------------------------A-TTA-T--AGTG----G---A-GA-G---T-G-----C-ATGCTCTTA-TGAGTGG---ATAG-AGA--GA-G------T--T---GAT--------T.................... 9376
TAN.UG.x.TAN1 TTG--A------T-CTC---------------------A--------G--CA--TA-TGG--A-C--AG---G-GC-A-----GA----C-ATGC-CTAA-TGA-TGG---ATTA-AGA-----G---AGCA--TT-C--T--------C.................... 9186
VER.DE.x.AGM3 TT---G--G--CT--TCG-----------------------------T---A-TTA-T-----G-C--G--GA-TC-G-----AA-C----ACGC-CT-A-TGAGTGG--AAT-A-TGA-----G-A-TGCT-GGT--GA---A-----A.................... 8697
VER.KE.x.9063 TT---A--G--CT--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G----G--GA-TAGA-----CA-C----ATGCTCTTA-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGC--GGT--A----A-----C.................... 9199
VER.KE.x.AGM155 CTT--A------T--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G-T--G---A-TA-G------A------ATGC-CT-A-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGCA-GGT--AA---A--T---.................... 9176
VER.KE.x.TYO1 CTT--A--G---T--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G-T--G---A-TA-G-----GA------ATGCTCTTA-TGA-TGG--GATAA-TGA-----G-A-TGC--GGT-GAAG--A-----A.................... 9160
COL.CM.x.CGU1 CT-CTG--G--CA-CTCTTG------G-----------T--------G---A-T---AGAA---CTGAG---G-T--CC-GA-A--G-A--ATGC----ATTGAGTGG----G---AAAA-G--G-TT-G-G--TGA-GAT-A--TG--AGAGGATGGAGCATTAAAAGA 8451
GRV.ET.x.GRI_677 TT---A--G--CT--TC-------------TC---------------T---A--TA-T----TG--------G--A-G-----GA--T---ATGC--TGA--GAGTGG--AATAA-AGA-----G---AGCT---T-------C--G---.................... 9043
MND_2.CM.98.CM16 -ACTTG--T---A-GCC----------------------------------A-TTGG--T--TA--------G----G---T-G--CT-A-ATGCTC-AA-TGA-TGG--A-T-A-T---ACC-G---ATCT--T--TGAT--C------.................... 9123
DRL.x.x.FAO -ATCTA-----CT--TC------------G---------------A-----A-TTGGTGG--T-TC------G--ACA---T-G-----C-ATGCTC-AA-TGA-TGG----T-A-AAAA-GC-G---A-GT-----CAAG--A--T--C.................... 8904
RCM.GA.x.GAB1 CT---AA----CA-GTCT---------------------------------A-TTA-TGGAGTATC---------AGA--AT-G---A---ACC-GG-AA-TGAG--T---ATAA-A-------G---A--------T-----------A.................... 8726
RCM.NG.x.NG411 TT---AA-------ATCT---------------------------------A-TTA-TT---AG----G---AGGCGC--TT-A--C--C-AC--GG-GA-TGA---T--AATAA-A--A----G------T-----T------------.................... 8809
MND_1.GA.x.MNDGB1 -ATCTGA----CT-CTCT--T---A---------------------G----A--TA-T-TAG-AGG------G----A-----A-----C-ATGCAG-GA-TGAGTGG--A-TTGAA----GA-G---AC-G--T--GA----T-----A.................... 8628
MND_2.GA.x.M14 AACCTGA-----A-GTC----------------------------------A-TTGGTT---TAG-------G----G---T-AA-C----ATGCTC-GA-TGA-TGG--A-T-A-A--A----G---AG-A-----TT-----------.................... 9064
MND_2.x.x.5440 -ACTTGA----CA-GTC----------------------------------A-TTGGTGG--TA--------G----G---T-G--C--T-ATGCAC-AA--GAGTGG--ACTAA-A---A---G-------------AAG--A--G---.................... 8819
MNE.US.x.MNE027 TTG--A------A-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTG----------TA-A---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-G-G--A----G----G-T-----CT-G--A-----A.................... 9045
LST.CD.88.447 A-TCTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G--C---T-ATG---T-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT--CT------GAT---------.................... 8198
LST.CD.88.485 A-TCTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G--C---T-GTG---T-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT--C-------GAT--A------.................... 8195
LST.CD.88.524 A-CTTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G-----GA-T--C---T-AACA--C-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A.................... 8198
LST.KE.x.lho7 A-TCT-A----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G--C---T-AAT---C-ACTGTG-GA-TGAGTGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A.................... 9273
GSN.CM.99.CN166 -TCATG--G-----CTCT--------G-----------A--------G--CA-GT--T---GTG-GGAC--G--CC-G-AGT-G--A-AA-ATGC---T-TGGAGTGG---CTGG-G----GA-G--TCTCA-T---T-----C-----A.................... 9012
GSN.CM.99.CN71 CTTATG--G-----CTCG--------G-----------A--------G-CCA-GT--T-T-GTG--GAT-----CC-A-AG--A--GAGC-ATTG---TT-TGAGTGG---ATTG-G----GA-G--TCC-G-GG--T-----A-----A.................... 9009
MON.CM.99.L1 CTCATGA-G--C--CTCT--T-A---G-----------A-------G--A-A-GT--T---GTG--GAC-----TAGA-AGA-A--G-AA-ATGC---T-TGGA-TGG----TAA----A-GA-G--TAC-A--T--GGA----------.................... 9047
MON.NG.x.NG1 ATCATGA-G--C---TCT--T-----------------A--------TAA---GT--T---GTGTWGACC-Y--TC-A-AGT-A--G-AA-ATGC---TGT--TGTGG--ACTTG-G----GA-G--TAC-G-TT--CY-C--A-----C.................... 7684
MUS_1.CM.01.1085 CTGATG--G---A-GTCG--T--C--------------A------------A-GT-CGT-AGTAC-GA---G-TCC-G-AGT-G--GACC---GC---TGTGGAGTGG--AATAA-A--A-GA-G--T--TG--T---GAT--C------.................... 9018
MUS_1.CM.01.CM1239 ATGATGA-T--C--CTCT--T-A---------------A------------A-GT--T-T-GTG-GGA------CC-A-AAT-G--GACT-AT-C---TGTGGACTGG--AATTG-A--A-GA-G--TAC-G-TT---GAG--C--G---.................... 8987
MUS_2.CM.01.CM1246 CTCATGA----C--CTCT----A---G---A-----A-A-----A-----AA-GT--GTG-G-AT-GAC----TGC-A-AA--A--GACT-ATGC---TGTA-A-TC-AAAATAG----AAGA-CA-TA-TA-----GGAT--C-----C.................... 9083
MUS_2.CM.01.CM2500 TT-ATAA--A-C--CTCT--T-----G-----------A------------A-GT--T--AGTG-GGA------CC-A-AAT-G--GACC-ATGCA--TGTGGAGTGG--TCTTA------GA-G--T--TG------GA---C--T--T.................... 9039
DEN.CD.x.CD1 -ATATGA-----A-GTCT--T-----G-----------A------C-G-ATA-TT--T--AGT-C------G--T-C---TT-A--C--C-ATGC-C-GA-TGA---T----T-A-AA-A-GA-G-----C-------GAT--------C.................... 9186
DEB.CM.99.CM40 TT-ATGA----CTACTCT--T-----G-----------T--------G-ATG-TT--T----TGCC-----G--T-C---TT-A--G--TCATGC-C-GA-TGA-TGG--AATTA-A--A-GC-G--TAC-G------AAG--A--T--A.................... 8833
DEB.CM.99.CM5 TTGATGA----CTACTCT--T-A---------------T--------G-ATA-TT--T----TGCT--------T-C---AT-A--AA-CCATGC-C----TGA-TGG--AATAA-A--A-G--G-TT---G------GA---C-----A.................... 8760
TAL.CM.00.266 CT--G-A----CT-CTCGTT------G-----------A------A-G---A--T--T--AA-A--C-T--G--T-CA---T-GA------ATGC-C--A-TGA-TGG---ATAC-G--A--C-G-------------GAG--A-----A.................... 8956
TAL.CM.01.8023 CTG-G-A----CT-CTCGTT------G--------A---------A-G---A--T--T--AA-A-C-----G--T-CA---T-AA-C----ATGC-C-TA-TGAGTGG---ATAC-G--A----G----TCA------GA---------A.................... 8506
SUN.GA.98.L14 CAGCTAA-------CTCA--T---A-------------T--------------CTGGT-----AG--CC---G----A---T-G---T---ATGCAG-AA-TGAGTGG----T-A-AA---GC-G---AG-T-----CAA------T--A.................... 9344
SYK.KE.x.KE51 CTT--CA-------CTC---T---A-----AG------A------C-G--CA-GT--TT--GT----AG-----T--G--T--AC-G----ATT-AA-GA-TGAG--T--TGTGA-AGA---C...ATC-C---T--GAGT--------A.................... 8711
SYK.KE.x.SYK173 TTG--AA----C--CTCT--T---A-----A-C-----A------C-G--CA-G-A-T-T-GTG---AG---G-T--A--T---C----C-ACC-AC-GA-TGAG--T--AAT-A-A...--CAG-ATC--T-----CT----------A.................... 9021
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H1B.FR.83.HXB2 .GTCAGATATCCACTGACCTTTGGATGGTGCTACAAGCTAGTACCAGTTGAGCCAGATAAGATAGAAGAGGCCAATAAAGGAGAGAACACCAGCTTGTTACACCCTGTGAGCCTGCATGGGATGGATGAC.........CCGGAGAGAGAAGTGTTAGAGTGGAGGTTTG 9352
Nef __V__R__Y__P__L__T__F__G__W__C__Y__K__L__V__P__V__E__P__D__K__I__E__E__A__N__K__G__E__N__T__S__L__L__H__P__V__S__L__H__G__M__D__D__.__.__.__P__E__R__E__V__L__E__W__R__F__
H101_AE.TH.90.CM240 .A------TC------TGT-------------T------------------C-A-AGAG-AG----G----A---C--------A----A-T--C----------CA------A------A--A--G---.........GAA--A---------C-GAT-----A----- 8920
H102_AG.NG.x.IBNG .ACT----TC--------------G-------T---A---------A-G--T----CAG--G----G--A------G------------A---T--A--------CA-CT-T-AA-----A-----G---.........GAC--T---------C-GATC-----A---- 8879
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .......-TC-----A--A-----G-----------------------C--C----C-G-AG------------CAG-G----------A----C-A---------A-AT---AA--C--A--------T.........GA---A-A----------AT-----A----- 8517
H104_cpx.CY.94.CY032 .-AG----TC------TG--------------T---------------A--T---C-GG--G-G----------C-G--------------T-T---C-G------A-A----A------A-----G--T.........GAA-----------A---A------A----- 8764
H1A1.UG.85.U455 .A-------C-----A--A--------------------------------T----C-G-AG----G--A--T-C-GG-----------A---TC-AC--------A-AT---AA-----AG-A-----T.........GAA----A----------AT-----A----- 8803
H1B.US.90.WEAU160 .ACT-----C------TG--------------T---------------G--A-----G---G-------A--T---G------------A----------------A-----------------------.........-AT----A------A---AT-----A----- 9352
H1C.ET.86.ETH2220 .-------------------------------T------------------C---AG-G-AG-G-----AAT----G------------A-T-----C-G-------C------------A-----G--T.........GAA--C--------A---A------A----- 8752
H1D.CD.84.84ZR085 .A-----------T-A--------G-------T-G----------------T-----GGT-G-----A------C-G-------AG---A-T-----C--------A-CT---A------A-----G---.........GA-----AG----------T------A---A 8900
H1F1.BE.93.VI850 .A-------------------G----------T------------------T-----AG--G-G---A--------G------------A-T-------------CA------AA-----A-----G--T.........GAA--C--------AC-GAG-----A----- 8629
H1G.SE.93.SE6165 .ACT----TC--C-------------------T---A---------A-G--T----CAG--G----G--A-------------------A---TC-A--------CA-CT---A------A-----G---.........GAA--C---------C-G-T------A---- 8794
H1H.CF.90.056 .-AG----T---C-----------G-------T---------------AA-T---C-GG--G-----C--------G------------A-------C-------CA-------------A-----G--T.........GAC-G----------C-GAT-----AA---- 8675
H1J.SE.93.SE7887 .A-------C---T----A--------------------------------T---AGCG-AG----G--A--T---G-------A----A-T--C----------CA-AT---A------A--A--G--T.........GAA--A------------C------A----- 8650
H1K.CM.96.MP535 .A-------C--------------G--------------------------T----CAG-AG--------A---CAG--------G---A-T--C----------CA-A-A--A------A-----G--T.........GAAC-C------A-A---AT-----A----- 8539
H1N.CM.95.YBF30 .A-T-----C--CG-A----------------T---A---------T-GTCAG-T--AG-AG----------T---G-------C----ATGC-C-C--------CA-AT-T-AA-----AGCA-----T.........GATC-T-A---------G-T----C-A---- 8942
H1O.BE.87.ANT70 CAGGTTCCCA-TGACATTTGGAT-G-T--TTA-ACTAG--CC-GTGTCA--AGA---GGCAGA-AG-CTA-GA----C-T-T----GGG-T-ATC-CC-G--T--A-CAT-TGCC-----AT-T--A--T.........A-AC-T-A----A-AC-GAT-----A----- 9442
H1O.CM.91.MVP5180 TAGATTCCCA-TGACATTTGGAT-G-T--TTA-ACT-G--CC-GTGTCA-CAGA---GGCAGAGAG-CT--GT----C-AAT--AG-TG-T--TC-TC----T--A-CTT-TAAT-----AGCT--G--T.........G-AC-CG-G--GA-AC--A-A---CA----- 9465
CPZ.CD.90.ANT .--T-----------CTGTAGA--------T-TT---T----------A--AT--CCACCTGAT...............-AT----GG-A--TAC-CC-C-------CTT-TACA-----AGAT-GA---.........--AC-T-A---GA-C---AGA---GAA---- 8791
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .-AG-----C----CCTG--------------TT--A--------TT-GACAA-T--GC-AG-G----CA------G-G-----T----A-T----AC-G------A-AT-T-A------A-----G--T.........GAAAGT-A------C---ATA---C-C---- 8991
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .--------C--C-------------------T-------------C-GTCA--T--GG--G-------A--T---C-------C----ATGT-C-------T--CA--T---AA-----A-----A--T.........--A--C-A-------C-G-T----C-C---- 8859
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 .A-T---------A-A--------CG------T-------------C-AACC-----AG--G-G--G-----T----------------ATCTAC-AC-G-----AA-AT---A------A-----A--T.........GAA--C-A-------C-GATA----AA-A-- 8884
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .A----------------------C-------T---A---------T-A--A-----AG-AG-G---AGA--A---G-------C----A--TA--------T--CA-CT---A---C--ACAA--G--T.........GAA-CA---------C---TC----CA---- 8997
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .--GC-C--C-----A-----C--G-------TT--A--G--C--TT-GCCA--T--GG--G-G--GA-A------G-------A----A-T--C--C----T--CA--T---A------A-----G--T.........GA---A--------AC-G-TA----CT---- 8885
CPZ.CM.98.CAM3 .--------C-----A--A-A---GG------TT--A--G--T---C-GACA-----AG-AG-G---C--------G-------T--T-A--T-C-AC-G-----CA-CT---A------A-----A--T.........G-AC-TG-------C--G-TC-----A---- 8795
CPZ.CM.98.CAM5 .--------C-----A--A-------------T------G-----TC-GACA-----GG-AG-G--GA-A-----CG-------C-C--AT-TAC--C-T-----CA-AT---AA-----A-----G--T.........GAAC-TG-------C----TC-----A---- 9098
CPZ.GA.88.GAB1 .ACA----TC-----CTGT-------------T---A-----G--CC-GACAGAG--GC--G-----C-A------G-------T----A-T--C----G--T--CA-AT-T-A------------A--T.........GA---C-A---G--C--G-TC---C-C---- 9425
CPZ.GA.88.GAB2 .--GC-T-----GT------A-----------T---------G-----ATCA-----GGCAG-------A-----C--G------G-T-ATCT-C-A-----T--CC--T--ACT-----AT-T--G--T.........GAA----AG--G--TC-GATA----A----- 8763
CPZ.TZ.01.TAN1 .A-------C------TGTAGG-------TA-TT---T-G-----G--A--C...............CCAC-AG-AG-T-AT-----G-A--T----C----T--A-CCT-TAGC-----A-CTACC--T.........--A--TG----GACTC-GATC---C-C---- 9023
CPZ.US.85.CPZUS .--A--------C--A--A-A---G-------TT---T----C--TC-CACAGA---GG-AG----GC------------------C--A--TAC--C-G-----CA--T---A------A-----A--T.........GAAC-TG-C-----C---ATC---CA----- 9391
H2A.DE.x.BEN .--A--G--C---A--TA---C--G---CTG-GG---------T----A--A...CTCTCACA---G-CA-AGG-AG-T...---GC--A-T----AG-------A-CACAAACAAGCA-ACAT-----T.........GA-C-TG-G--GACA----T----CA----- 9765
H2A.GW.x.ALI .A-A--G--C--GA--TT------G---CTG-GG--------------A--T...-TCCCACA-----G--AGG-C-CT...----CTCA-T--C--C-------A--ACAAACAAGCA--CAT------.........A--C-TG-G--GACA----TT-----A---- 9764
H2A.SN.x.ST .--A--G------AA-TT------G----TA-GG--------------A--T...-TCCCACA---G-GA-ATG-C-GT...----CTCA-T----AG-G--T--A-CACAAACAAGCA--T-T------.........---C-TG-----ACA----TT---------- 9204
H2B.CI.x.EHO .--A--------CAA-TT------C---CTA-GG--------G---A-AA-T...ATG-TAGC----CCA-AGG-CG-G...--A-C-CATT-TC--G-G--T--A-CACAGACCTCC-CATG-------.........--CC-CGA---GACCC-T-TC---CA----- 9652
H2B.GH.86.D205 .A-A--G-----CAAATA------T---CTG-GG-----G--------A---...-TGCCAGC--CGACCCGAG-GG-G-AG--A-C-CATT--C-AA-G-----G-CACAGA-CTCCTCATG-------.........ATCC-TG-G--GACTC-TATC---CA----- 9681
H2G.CI.x.ABT96 .A-A---------R----G-----C---CTA-GG--A-----------CAC-...-TCTCTGAT--G-CACAGG-GG-C...----CTCATT-----G----T--A-CACAAACTAGCCCATG-------.........-------CC--------G-C-----A----- 9150
H2U.FR.96.12034 .ACT----GG---A--TG----------CTT-GG-------A------A--T...-CA--TGATA---CACAGG-GG-T...----GGCTGTATC--G-GGGTT-A-CACAGACCAGCT-CGA---G---.........-ACTG-G----G-CC----TA----A----- 9246
MAC.US.x.239 .A-T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T...-TATCAGAT--G-CACAGG-GG-T...---G-GCATTAT--AA-G--T--A-CTCAAACTTCCCA-TG-------.........--TTG-G----G--TC---CA----A----- 9722
Nef __I__R__Y__P__K__T__F__G__W__L__W__K__L__V__P__V__N__.__V__S__D__E__A__Q__E__D__.__E__E__H__Y__L__M__H__P__A__Q__T__S__Q__W__D__D__.__.__.__P__W__G__E__V__L__A__W__K__F__
MAC.US.x.251_1A11 .A-T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T...-TATCAGAT--G-CACAGG-GG-T...---G-GCATTAT--AA-G--T--A-CTCAAACTTCCCA-TG-------.........--TTG-G----G--TCC--CA----A----- 9718
MAC.US.x.251_BK28 .A-T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T...-TATCAGAT--G-CACAGG-GG-T...----GGCATTAT--AA-G--G--A-CTCAAACTTCCAA-TG-------.........--TTG-G----G--TC---C-----A----- 9704
MAC.US.x.EMBL_3 .A-T-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T...-TATCAGAT--G-CACAGG-GG-T...----GGCATTAT--AA-G--G--A-CTCAAACTTCCAA-TG-------.........--TTG-.----G--TC-GAC-----A----- 8843
SMM.SL.92.SL92B .A-A--G--C---AA-TT------G---CT--GGC----G--G-----A--C...-TCTC-GAT--G-CAAA----G-T...----C-CATT-----G----T--A-CCCAGACAT--CA-CATTCA---.........--TTG-G--A-G--CC---CC----A----A 9173
SMM.US.x.H9 .A-------C--TA--TT----------CT--GG--AT---WC--G--AA-T...-TCTCAGAT----CTCAGG-AG-C...----CACATT-----A-G--T--A-CACAAACTTC-CA-TG-------.........--CTG-G----G--AC-G-CA----A----- 9205
SMM.US.x.PGM53 .A-------C---A--TT------C---CTA-GG--AT-G--C-----AAGT...-CCTCAGAT----CTCAAG-AG-C...----CACATTA---AG-G--T--A-CTCAGA-ATCCCA-TG------T.........--CTG-G----G--TC-G-CA----A----- 9659
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .ACT-----C--TA--TA------G---CT--GG--AT----C-----A--T...-TCTCAGAT----CCCAGG-AG-C...----CACATT--C--G-G--T--A-CACAGACT---CA-TG-------.........--CTG-G----G--AC-G-CA----A----- 9744
STM.US.x.STM .A-A-----C---AA-CAG---------CTA-GG--A-----------A--T...ATGTCA-AT--G-CACAGG-GG-T-AT-G--CACATTATC--G-G--T--A-CACAGACA---CA-TG-------.........--TTG-G-------AC-G-TT----AA---- 9376
SAB.SN.x.SAB1C .AC---G--C---AA-TG--------------TT--A--G-----T--G--C...CTGTCAGAG--G-CTAAG----GT...------CA-T--C--C-G--T----CTCAAG--GCCTATGA-------.........G-CTG--A---GACCC-G-T-----A----- 9530
TAN.UG.x.TAN1 .AC---GA-G--C-GATG---C--C-TT----TTG--T----G--G--A--T...-TCTCCCAG----CCCAGG--......----GACA-T-T---C-C-------CCCAGA-TG-AT--GAAAGC---.........--TTG--A---GACA--G-T-----AA---A 9337
VER.DE.x.AGM3 .A-------C---AGATG---C--C-TC----TT--AT-G--------A--C...CTGC-TGAG----CA-AG-C-TGT...----GACATT--C--G-G--T--A-CACAAG--AGG-AAGACCC---TGGAATC...AACC-TG-------C--G-TC----A----- 8857
VER.KE.x.9063 .--A--------C-GCTG------C-TT----T------------G--A---...ATGC-TGA---G-CA-AG-CCTGT...----GACATTA----GCG--T----CACAAA-AA-A-A-GACCCC--TGGCATC...AGTC-TG----GACC--G-TC----A----- 9359
VER.KE.x.AGM155 .A-A-----C--GAG-TG------C-TC----T------------G----CC...CTGC-TGAG----CA-AA-CATGT...--A-GGCATT-----G-------A-CACAA-------AAGACCC---TGGTATA...AATC-TG-----A-A--G-CA----A----- 9336
VER.KE.x.TYO1 .A-A----TC--TAAATG------G-TC----TT--------G-----G--C...TTAC-TGAG----CACAA-CATGT...--A-GACATT--C-AG-C--T--A-C-CAGA--GGA-AAGATCCA--TGGTATC...AGCC-TG----GA-C--G-T-----A----- 9320
COL.CM.x.CGU1 G-A----A-G--T---GTTGC-------CTT-GG--AT----CTACA-A---...C-ACTTGG---GT-T--AT-C-GCTAT--CTTG-GTCTG---AGCGTTA-AAGC--GAA-A-GAA--AA...............--AC-ACAG-TT-CCA-----AT-GT-GACT 8603
GRV.ET.x.GRI_677 .A-A--G--C--GAGAGT------C-TC----TT--------C-----G--C...CTGC-TGAG--G-CACG---CTGT...----GACA-T-TC--A-G--T--A-CACAGA--GGG-AAGATCC---TGGAATA...GATC-TG-------C--G-TC----A----- 9203
MND_2.CM.98.CM16 .A-A-----C--GAA---A---A-G-TC-TA-T------TTGC--G--G-CA...-TGCCTCC---CC---AG--C--T...---TGT-A--AA---C-C--GT-CTCTCAG---GGAATCCA---A--A........T--TTG-G----GAG-C---T-----A----- 9278
DRL.x.x.FAO .A----G--C---AA--TG-----G-TCCTG-T------G--C--T--G---...-TAG-TGA---TCT--TA---C-G...C--TGT-A---GC----GA--T-CAGCCAGA--GG-CCT--T------.........--A--AG-----AGAC-CAT----CA----- 9058
RCM.GA.x.GAB1 .A-A---------ACACTG---------CT--GGC-AT-G--G-----A--T...-TATCTGAT----CAAGAG-AG-T...--AG-GCAT--T---C----T--A-CAGAAACAAG---------A---.........--ATG-G-G--G--C--G-CC----A----A 8880
RCM.NG.x.NG411 .A-A---------ACA-TG-----C---CTA-GGC-AT----------A--T...-TC-GTGAT----CAA-AG-G--T...----GGCATT-TC-CC-G--T--A-CAGAAACTAG---------C---.........--CTG-G-G--G--A----CA----A----A 8963
MND_1.GA.x.MNDGB1 .AC---------TAA---A-------TCCTG-TT-----G-A------GAGCAG--C--TAGG---T---TATGCAGCT......----ATCATC--------T-CTCCCAGT-ATG-CCTCA---A--T.........--A--AG----GACCC-CAT----TCTGGGA 8782
MND_2.GA.x.M14 .A-A-----C--GAA--GA-----G-TC-TA-T----T--A-C-----AC-A...-TACCACC---CC---AG--CC-G...---TGT-A---GC--C-TA--T-CTCTCAG--AGGAATCCA---A--A........T--ATG-G-G--GAG-C-GAT-----A----- 9219
MND_2.x.x.5440 .A-A--G-----GAA---T--C--G-TC-TG-T------G--C--G--G-CA...-TGTC-CCCCCCCT--AGG-GG-T...--ATG--A---GC--C--A--T--TCTCAAA--GGAATCCA---A---.........--A---G----GAG---GAT-----A----- 8973
MNE.US.x.MNE027 .CCT-----C---AA---A-----C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T...-TATCAGAT--G-CACAGG-GGGT...---G-G-ATTAT--AC-G--T--A-CTCAAACTTCCCA-TG-------.........--TTG-G----G--TC---TA----A----- 9199
LST.CD.88.447 .ACGC-T-TC---T-AG-A----------TG-GGC----G-A------G-CC...TG-G-TGAGT-CACA-ATCCCTC--ATT-C-GACAGT--C--C-G---T-AAGTCAG---GGG-TCCA---G---.........--CTG-G-----AG-C-TATC---CAC---A 8355
LST.CD.88.485 .ACAC-T--C---T-A--A----------TG-GGC----G-A------G-CC...TG-G-TGAGT-CACA-ATCCCTC--AT-CC-G-CAAT--C--C-G---T-AAGCCAG---GGG-TCCA---G---.........--CTG-G----GAG-C-TATC---CAC--CA 8352
LST.CD.88.524 .ACTC-T--C-----CG-----------CTG-GGC--T-G-AG-----A-CA...TG-G-TGAGTTTA-A-ATCCCTC--AT----GACAAT-T---C----TT-AAGCCAGT--GGG-TCC-A--A---.........--CTG-G-----AG-C-CATC---CAC---A 8355
LST.KE.x.lho7 .ACA-----C--T-----A----------TG-GGC--T---A------G-CT...TG-G-TGAGT-TA-A-ATCCCTC--AT----CACAAT--C-T--G--TT-AAGCCAG---GGG-TCC----A---.........--CTG-G----GAG-C-TATC---CAC--CA 9430
GSN.CM.99.CN166 .AC-C-C-----TAC--TACCA----TC---AT-TGT--GCGG-----A-CC...ACA-CTGAG--CTCT-AGCC-GGG-AT--TG-ATATCTGC--ACC-------CCTAT-A-GGAC---GT--A---.........-A-C-T-AG--GT-C--G-TC-TCTCC--CT 9169
GSN.CM.99.CN71 .A--C-C--C---ACT-TGCCA--C-TC----GGTGCT--CGG-----G-CC...ATG-CTGAG--CTCT-AGCCCGGG-AT--TC-ATATCTG---AAC--T--C-CCTAT-A-GGACA-CAA--G---.........-ACC-T--G--GA-C--G-TC-TCTCC--CT 9166
MON.CM.99.L1 .-----G--C--GACT-TGCCC--G-TCCTG-GGTGCT-GCGC--G--A-CC...ACC-C-GAG--TTCC-AGG-GGG--AT---G--TT-CT-C-AACC--T--G-CCTAT-AAGGCC-------G---.........--CC-T---C-GT-C--G-TC-TCTCA--CT 9204
MON.NG.x.NG1 .--GC-G--C---ACC-T-CC---G-TCCTG-GGTGC--GCGT--G--A-CC...ATCC--GA---CTC--AGG-CGG--AT--YG-GTT-CT-C--ACC-----G-CCTA--A-GG-C--GAT--A---.........--CC-T-AGC-GT-C--G-TC-TYTCC--CT 7841
MUS_1.CM.01.1085 .ACTC-G-----CAA--TACCA--C-TCCTA-GGTGT--GAG-GA---G-CC...ATG-C-GAG-GCTCT-AGG-GGG--AT--CC-ATA-CT-C-AGAC-------CCTTT-A-GGGA-AGAA--A---.........-ACC-T-AGC-GT-CC-G-TC-TCTCC--CT 9175
MUS_1.CM.01.CM1239 .AC-C-G--C---ACACTGCCA--G-TCCTG-GGTGC---AGGGA---C-CC...ATA-CTGAG--CTCT-AGG-GGGG-AT---G-ATATCT-C-CACC--TG-A-CCTA--AAGGCAA-GA---G---.........--CC-T-AGC-GT-C--G-TC-TCTCA--CT 9144
MUS_2.CM.01.CM1246 .AC-C-T--C----G-CAACCA--G-TCCTG-GGTGCT-GAG---G--A-CC...ATG-CAGAG--GTC--AGCCAGG--AT--CC-GTA-CT-C--AC------G-CCTATG--GG-C--GAT--A---.........-ACC-C-A---GT-CC-G-TC-TCTCC---T 9240
MUS_2.CM.01.CM2500 .--TC-C--C--G--T-TGCCA--TGTC-TG-T-TGCT--AGG--T--GC-C...ATA-CTGAGA-CTCA-AACTGGGG-AT--TG-ACATCT-C---GC--T--C-CCTT-A-TGGGA--GAA--A---.........--CC-T-AG--GT-CC-G-TC-TCTCC--CT 9196
DEN.CD.x.CD1 .A-TC-G--C--G--AGAG-----G-TCCT--GG--AT-G--C--G--GACT...ATAG--GAG---T-T-A------G...---G-A-ATT-TC--C-G--TGACAGATATGA-GG-CAACAA-C----.........--TTG------GACCC-G-TA-----A---- 9340
DEB.CM.99.CM40 .--T--G------A-TTA---C--G-TCCT--TT--A--G--G-----A--A...ATAGCAGACCC---TTATG-G--T-AT----GG-A--T---------TGA--CCCA--A-GGGAT------A---.........--CC-T-----GAG---G-TT----A----- 8990
DEB.CM.99.CM5 .CCA--G------ACATA------G-TCCTA-TT--------G-----A---...ATAGCAGATCCT--CTATG-G--T-AT----GA-AT-T-C-C-----TGA--CCCA--AAGGACAAGCA--A---.........--CC-T-AG--GAG-C---TA----A----- 8917
TAL.CM.00.266 .ACA-----C---T--TG------TATCCTG-GG--A--CTGC-----A---...ATCC-TGAG--T--CA-GG-GG-C...-GAC-T...CT-C-CCCG--T--A-CATATGATGGGCA-GCA--A---.........--ATG-G-----TCCC-G-TC---GTC---- 9107
TAL.CM.01.8023 .ACA--G--C---T-ATG---C--TATC-TG-GG-----GTGC--C--G---...ATCC-CGAG--C--CA-GG-GG-C...-GAC--...CT-C-CA-G-----A-CATATGACGG-CA-CA---A---.........--CTG-G-C----CCC-G-TC---GTC---- 8657
SUN.GA.98.L14 .--G---------AA-G-------C---CTA-GG-------C------CACC...AT-G-TGA---CAG--ATCC---TCATCCTTGTCAAGC-C-AC-G--TT-CAGCCAG-AAGGG-TT-AT--A---.........--TTG-G----GAGAC-TATC----CA---- 9501
SYK.KE.x.KE51 .ACA-----C--G----T---C--G----TA-GGG-AT-G-CC--TAA---A...ATAG-AGGGT-CTT--TAG--G-G...--AG----ACTGA--A-G-----A-CAGCAGGAGTG---GCTTCA--AGAC......--AC-T--G--GAATC-CAT-----AC--CA 8868
SYK.KE.x.SYK173 .AC-C-G--C--GT-A-T-----------TA-GGG-A-----T---AA----...ATAG--GG-TGCTT--AGT--G-G...---C-T--ACT-C-CC-C--T--A-CCTCTGGA--G----GTTCGAG-ATGGGAGAA--TC-TGTG---C-TCA-CCCCCACCTGGCT 9184
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H1B.FR.83.HXB2 ACAGCCGCCTAGCATTTCATCAC...GTGGCCCGAGAGCTGCATCCGGAGTACTTCAAGAACTGC...TGA................................................................................................CAT 9420
Nef D__S__R__L__A__F__H__H__.__V__A__R__E__L__H__P__E__Y__F__K__N__C__.__*_
H101_AE.TH.90.CM240 ----TGC-------CGAA-A---...--A--------A-A------A-------AT--AG-----...---................................................................................................--A 8988
H102_AG.NG.x.IBNG ----TA-A--G-----CAGA---...ACA--TA---------------------A---AG-----...---................................................................................................--C 8947
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----T-----G--TC-AACA---...AGA----------------------T--A---AG-----...---....................................................................................CACAGACTGCTGACA 8597
H104_cpx.CY.94.CY032 ----T-----G----ACA-G---...--A----------------------TT-A---AG-----...---................................................................................................--C 8832
H1A1.UG.85.U455 ----TAC---G-----AA-A---...AGA--TTAT----------------T--AT--AG--......---.....................................................................................AAGACTGCTGA--C 8879
H1B.US.90.WEAU160 -----AAA---------------...--A--------------------------T--AG-----...---................................................................................................--- 9420
H1C.ET.86.ETH2220 ----T-A-------CGCAGA---...A-------C-----A-----------T-A---AG-----...---................................................................................................--C 8820
H1D.CD.84.84ZR085 -----A-A---------G-G---...AA----AA---AAA-T-----------------------...---................................................................................................--- 8968
H1F1.BE.93.VI850 -----A----G---C-GAGA---...A-A---A-----AGA----------T--A-C-AG--......---........................................................................GACTGCTGACACAGAGATTGCTGA--C 8718
H1G.SE.93.SE6165 ----TA--------CGGAGA---...A-A-------------------------A---AG-----...---................................................................................................--C 8862
H1H.CF.90.056 ----T--A--------GACA---...T---------TAAA-------------...--AG-----...---................................................................................................--C 8740
H1J.SE.93.SE7887 -----TC-------CGGAGA---...A-A----------------------TT-A---AG-----...---................................................................................................--A 8718
H1K.CM.96.MP535 ----TTC-------CGAAGA---...--A--------------------C----A---AG-----...---................................................................................................... 8604
H1N.CM.95.YBF30 -----TC-------AGAAGA--T...--A--AA------------------TT-A----------...---................................................................................................--A 9010
H1O.BE.87.ANT70 -T--ATCT----GCAACACC--T...--T--TATGATAACT--C--A---CT----C----GGA-...-A-......................................................................................AAACTGCTGA-C- 9520
H1O.CM.91.MVP5180 -T--ATCAT---GC--AACA--T...A-A----TGC-AAA---C--A---CT----CCC--G......-A-................................................................................................... 9527
CPZ.CD.90.ANT -TGCAA----GATGAGAAGA---...A-T--AA----AAGA--C--T--A--T----GAG--......-A-...............................................................GACTGCTAACAGGCGGATATAAAACCGCTGACAG-G 8889
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----A-A--G--T--AAGA--T...A-A--AA-----AAA-----------T-A---AG--......---....................................................................................CTGGCGCATGCG-C- 9068
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----TC-------AGAGTA---...AGA--AA------------------T--A-C--------...---................................................................................................--A 8927
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------AG--C--CC-AAGA---...A-A--T------------T---------A----------...---................................................................................................--A 8952
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------G--T---C-GA-G---...AGA--T--------A-------------A---AG-T---...---..............................................................................................CAA-G 9067
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -T---AAG--G--TC-CAGA--T...C-A--AA-----AAA--------A--T-A--GAG--......---..................................................................................CCACAGCGGCGCATGCG 8964
CPZ.CM.98.CAM3 -----A-G--G--C--AAGA---...A-A---A----A-AA-----------T-A-C-----......---....................................................................................TGCCCAGCGCCTGCG 8872
CPZ.CM.98.CAM5 -----A-G--G--TC-GA-A---...C-A---A----A-AA-----------T-ATGGAG--..........................................................................................CACAACCCAGCGCCTGCG 9175
CPZ.GA.88.GAB1 -----A-G--G--C--AAGA--T...A-T---A----A-AA-------------A---AG--......---................................................................................CTTTAGACTGGCGCATGCG 9506
CPZ.GA.88.GAB2 ----T-AA-----CC-G-GG--T...C-T--AA----AAAA-----T-----T-A--GAG--......---...............................................................................AACCGCAACTGGCGCATGCG 8845
CPZ.TZ.01.TAN1 -----A--------AGAAGG---...A-A---A----AAGAT----------------AT-A.............................................................................GGACTTCCGGGTGCCATGACTCAGAACTGC- 9113
CPZ.US.85.CPZUS ---CTGAA--G--TCGGAGA---...AGA--TAA------------A---------CG----......---...............................................................................TGGCTGTAACCGCGCAGGCG 9473
H2A.DE.x.BEN --TC-ATG--G--C-A-A-CT--...AA----TTCACT---T-C--A--AG-G--TGG-C--AAGTCAG--TTGCCAGAGAAAGAATGGAAGGCAAAACTGAAAGCAA......GAGGGATACCATATAGTGAATAA.....CAGGAACAACCATACTTGGTCAAGG--G 9921
H2A.GW.x.ALI --CCTAAG--G--TCA-G--T--...AAA---TTTATT--A--C--A---G-A--TGG-T--AAGTCAG-CCTGCCAGAAGATGAGTGGAAGGCAAGACTGAAAGCAA......GAGGGATACCATTTAGTAAGAACAGGAACAGCTGA.......TTTGGTCAGGG--G 9918
H2A.SN.x.ST --CC-ACG-----T---AGCT--...-A----TTTATT-GAT-C--A---G-G--TGG-T--AAGTCAG-CCTGCCAGAGGATGAATGGAAGGCAAGACTGAAAGCAA......GAGGGATACCGTTTAGCTAA.....AAACAGGAACAGCTATACTTGGTCAGGG--G 9360
H2B.CI.x.EHO --TC--T--------A-G-CT-T...------TTCAGCAG-TTC--A---G-G--TGG-T-TCAGTCAG--ATGCCAGAGAAAGAGTGGAAGGCTAAACTGAGAGCAA......GAGGAATACCTACAGAGTAGACAGGAAATAACAGCACAAAGAGGAACTAGCTAACA 9813
H2B.GH.86.D205 -TTC--T---G----A-G--T-T...-----TTTCA-TAG-TT---A--AG-G---GG-T--CAGTCAG-GCTACCAGAGGAGGAGTGGAAGGCTAGACTAAAAGCAA......GAGGGATACCTACAGATTAGGCAAGAGACAGCAGCATAAACAGGAACTAGCTGACA 9842
H2G.CI.x.ABT96 --CCTACAT----C-A-G-CT--...AG---ATTTATAT-------T---G-G----G-TGGAAGTCAG-GCTACCAGAAGCAGTATGGAAAGAGAAACTAAAACAGA......GAGGACTGCCTATAGAATAA.................................... 9275
H2U.FR.96.12034 -TTC-TCT--G----A-AGCT-T...CA---ATTTATTAA-TGC--A--AG-G--TGG--GTAAGTCAG-TCTGTCAGAGGAAGAGGTTAAGAGGAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTCCCAGTAAAGAATTGCTGA.............................. 9377

TCF-1 alpha binding Nef end
MAC.US.x.239 -TCCAACT--G--C-ACAC-T-T...-A---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAGTCAG-CCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAAGGAAACTCGCTGA............... 9868
Nef D__P__T__L__A__Y__T__Y__.__E__A__Y__V__R__Y__P__E__E__F__G__S__K__S__G__L__S__E__E__E__V__R__R__R__L__T__A__.__.__R__G__L__L__N__M__A__D__K__K__E__T__R__*_
MAC.US.x.251_1A11 --CCAACT--G--C-ACAC-T-T...-A---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAGTCAG-CCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAAGGAAACTAGATGA............... 9864
MAC.US.x.251_BK28 -TCCAACT-----C-ACAC-T-T...-A---ATAT-CTAGAT-C--A--AG-G.-TGGA-G-AAGTCAG-CCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAGGGAAACTCGCTGA............... 9849
MAC.US.x.EMBL_3 -TCCAACT-----C-ACAC-T-T...-A---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAGTCAG-CCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAGGGAAACTCGCTGA............... 8989
SMM.SL.92.SL92B -TCCT-A------C-ACACAT-T...-AA--ATTT-TAAG---C--A--AG-G--TGG-TGGAAGTCAG-CTTGACAGAGGAAGAGGTTGAGAGAAGGTTAGCTAACAAGCCAAAACCGCAGAAGAAGATGGCGGATAAGAAGGAAACAAGCTGA............... 9325
SMM.US.x.H9 -TCCARAGT----T-A-R-CT-T...AA---ATTT-TTGA---C--A--AG-G--TGGT-GTCAGTCAG-CTTGTCAAAGGAAGAGGTGCAGAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTTTAAAAATGGCTGACAAGAAGAAAACAAGCTAG............... 9351
SMM.US.x.PGM53 -TTCA-AA-----C-ACAGAT-T...-A---TTTCATTAGA--C--A--AG-G--TGGC-GTAAGTCAG-CTTGTCAGAGGAAGAGGTAAAGAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTTTAAAAATGGCTGACAAGAAGGAAACAAGCTGA............... 9805
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -TCCAGAAT-G--T-A-AGCT-T...AA---ATTTATTAA-T-C--A--AG-G--TGGT-GTAAGTCAG-CTTGTCAGAGGAAGAGGTAAAGAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCATTTATAAAATGGCTGACAAGAGGGAAACAAGCTGA............... 9890
STM.US.x.STM -TCCA-TAT----CCA-AC-T-T...-A----TTT-TTAGA--C--A--AG-G--TGGTTCTAAGTCAG-CTTGCCAAAGGAAGAGGTTGAGAGAAGGCTAACCGCAA......GAGGCCTTCTAAAGATGGCTGACAAGAAGGAAACAAGCTGA............... 9522
SAB.SN.x.SAB1C --CCA-TA------G-GG-CT-T...--T--TT-GAG------C--A---C-GG-GCC-TCAGCACAAG-CTAA....................................................................CCACAAAACCACATCCTATGGAGTTGTC 9629
TAN.UG.x.TAN1 -TCCA-T-------G----GT--..................A-C-----C......-GCTTTAAGGACATGCATGGTCTTGTTAAGAGGAAGTAG..................................CCTAACCGCAGGCTTGCGGTTAAGCTAACTAGGCCGTTGCC 9449
VER.DE.x.AGM3 -TCC-ATGT-----G-C--AT-T..................G-C--TA-CAGAAAAT-TCT-ACTGACATGCATGATCTTGGCAAGAGGAAGTAG.......................................................CTAACCGCA.GGCTTGTGG- 8953
VER.KE.x.9063 --CCTATGT-----G-G--GT-T..................G-C--AA-CAGACAGT-TTTTGAAGACATGCATGCAATAGTGAAGAGGAAGTAG...................................CTAACCGCAGGCTTGTGGTTAAGCCGTTGCCAGGGAGATG 9476
VER.KE.x.AGM155 -TCCAATGT-G--TG----GT--..................G-C--CTCAAGGGAGT-CTTTACAGAC-T-TATTCAACAGTTGGTACAGGAAACTAG................................CCGACCACAGGCTTGCGGTTTCCTGGTTGCCTAGGAGATG 9456
VER.KE.x.TYO1 -TCCTATGT-G---A-A--GT--..................G-C--CA-TCGGGAGT-CTTTACTGACATGCATGGGCTGGTGAAGAGGAAGTAG..................................CCAGACCGCAAGCCTGCGGTTAGAACATCACCATGGAGATG 9438
COL.CM.x.CGU1 GA.........................................................................................................................................................GTTGCTGAGACAGCA 8620
GRV.ET.x.GRI_677 --CCGAAGT-G--GG-GG-GT--..................-GC-----CATG--T---G--ATGCACGA-CATGCAAAGCGCTAG......................................................TGTCAGCACTTTGCGGTT............ 9289
MND_2.CM.98.CM16 --TCTG----T--T-ACACCTTT..TA--C---C-T-AAGAG-C-A--T-A-T-CA-GC-TG---AAAGC-TCAGCCATATTGCTTATGCTAAGGAGCATAAGC..........CAGAGTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAG.CCGACCACAGAAGGTTG-CA 9435
DRL.x.x.FAO -TCCAG----G----A-ACATTTCAG-CTTGT...ATT-AC-----A---G-G--TGGAC-TGTTAAAA-TATAAAGTCAGTAGAAGAGCCAGGT............................TGTTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCAAGCCAACCACAGAAGGTTG 9197
RCM.GA.x.GAB1 -TCCTATG--G---G-AG--T--...A-A-G-TATAGA--------A----T---TGG-G-AA-GAAGAACAAGACCCAGTAA.................................................................CCACATCCTCTGGGGTTGC-T- 8982
RCM.NG.x.NG411 -ACC--T-T-----G-AG--T--...-CA-GGTATAGA--------T----T---TGGAG-GA-A...AAGAACAAGACCAAGTAA....................................................CCACTTCCTCTGGAGTTGCCTTGGAAACAGCG 9075
MND_1.GA.x.MNDGB1 C-CT-AT-T-GC-TA-GAC-TTG...CA-CATTA-C-TA-CACC-T-AGTGTT-CA-TA-GGCTAAGAGT-TTGAACATCTGCCATTTTGGAAGAGGAAGTAG........................................................CCTAACCG--A 8893
MND_2.GA.x.M14 --CCTGAAT-G--T-A-ACATTT...TAT----CCATAAAATGC--AA--G-A-A--G-C-TGTT..................ACAAGCCTCTCCTATACTGCCTACC.AGGAGAAATCAGACTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAGCTAACCACAGAAGGTTG 9367
MND_2.x.x.5440 -TTCAG-G--T--T-A-ACGTT-...TAT--T-CTATAA-TAGG--A---G-A-A----TGTGTG.............ACAAGTCTGAGCTATGAAGCCTACAAGAAGGAGGAAAAGCCTGACTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAGCTAACCACAAAGGGTTG 9127
MNE.US.x.MNE027 -TCCAACT-----C-ACAC-T-T...-A---ATATATTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAG..................................................TCAGGCCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTAACCGCAAGAGGCCTCTT-A 9316
LST.CD.88.447 -TCCTATG------G-GG-CT-T...--A----TCAGAAAA--A--TA-AAG-A-AC-AGCA-CAGCTATTGGCTTG......CAGAGGAAGTAG...................CCAAACCGCAGACCGCAACACATCCTCTTGCAGCCTGGTTGCCAGGGCAACCAGGC 8497
LST.CD.88.485 GTCCTATG------G-GG-CTTT...--A----TCAGAAAA--A--TA--AG-A-AC-AGCA-CATCTCTTAGCTTGAACTGTAAGAGGAAGTAG...................CCAAACCGCAGACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCTGGTTGCCAGGGCAACCAGGC 8500
LST.CD.88.524 -TCC-ATGT-----G-GG-CT-T...--A----TGAGAAA---A--A-CAAGTG-TC-AGCAACTGCTATGAGATTTAACTGCGAGAGGAAGTAG...................CCAAACCGCAAACCGCAGAACATCCTCTTGCAGCCCGGTTGCCCTAGCAACCGGGC 8503
LST.KE.x.lho7 -TCCAATGT-G---G-GG-CTTT...A-A----TCA-AAA---G--T-C-A-GA-AC-A--TACTGCT-TCGCTTTTGACTGCAAGAGGAAGTAG...................CCAAACCGCAAACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCCGGTTGCTAAGGCAACCGGGC 9578
GSN.CM.99.CN166 G-TC-AAG--G--CA-AA-GTCAGGCA-ACAG-T---C-A--TG-A-C--G-GGAGCG---GATGCGCCT-ACCGCAAACCGCTTCCTATAG.............................................................................. 9261
GSN.CM.99.CN71 G-TCTA-G-----C--GA-ATCAGGCTG-CAGATGA-C-A--TG-A-C--G-GGAGCG---GAAGCGCCT-ACCGCAAACCGCTTCCTATAG.............................................................................. 9258
MON.CM.99.L1 G-TC-AAG--G---G-CA-GAG-GGCAGACAG-T--CA-A--T--A-C-AG-GGAGCG---GAAGCGC-T-GCCGCAAACCGCATCCTCTAG.............................................................................. 9296
MON.NG.x.NG1 GTTCTAAG--G-G-G-CA-GAG-GGCCCTCAG-T---TGA-TTA-A-C-AG-AGAACG---GA-GCGC-T-ACCGCAAACCGCATCCTATAG.............................................................................. 7933
MUS_1.CM.01.1085 G-TC----T-G--CC-GA-GTCAGGCT-ACAA-T---C-AAATG-A-C--G-GGAGCG---GAAGCGC-T-GCCACAAACCACATCCTATAG.............................................................................. 9267
MUS_1.CM.01.CM1239 G-TCT-----C--CA-GA-GTCAGGCAG-CAATT---T-AAATA-A-C-AG-AGAACG---GA-GCGC-T-ACCGCAAACCGCATCCTATAG.............................................................................. 9236
MUS_2.CM.01.CM1246 G-TCTA-G--G--CC-AA-GTCAGGCCC-CAG-TTA-T-AAATA-AAC-AA-AGAGCG---GA-ACGC-T-ACCGCAAACCGCATCCTCTAGAACTCTGCTAGAGACC......TTCCA................................................... 9353
MUS_2.CM.01.CM2500 G-TC------G--TC-CA-GTCAGGCCGCCAGTT-A-C-A-ATG-A-C--G-GGAGCGA--AC-GCGC-T-GCCGCAAACCGCATCCTCTCGCAGTCTCCATAA.................................................................. 9300
DEN.CD.x.CD1 --CCTGAAT----C-GGTG-T-T...AAA...GC--GC-ATA-GAA-CTTC-AACTTCAC-GCATAATAACTACTGCCAGAGAGCTAAGCCCAGGAAGTAG........CCTAACCGCAAACCACATCCTACTGCAGAACTTGCTGAGAGGCTCA............... 9481
DEB.CM.99.CM40 -----ACT--G--C-A-TG-T-T...AA---AG-CC-TGCTG-A-AAAGAG-GCAT-CT-GAA-ATGTATGTTCCCTAAGAGGAAGTAG....................................................CTAGCTTAACCGCAAACCACATCCTA--G 9105
DEB.CM.99.CM5 -TTC-TC---T--C-A-TGCT-T...AAA--AG--C-TGAAGCC-ATA-ACCA...G--C-TAA-AGAA--TGCATGTTCCCTAAGAGGAAGTAG..............................................CTAGCTTAACCGCAAACCGCATCCTCTTG 9035
TAL.CM.00.266 -TGAGAAG--G--C-ACACC-C-GGA-C-AAGATG-CCGA-TGGGACAG--TGGAG-GAG-GAAGCGGATGCTGCTAGCTCCACCGCAAACC.............................................................................. 9199
TAL.CM.01.8023 -TGAGAAG--G--C-ACACC-CAGGA-C-AAAATG-CTGA-T--GACAG--TGGAG-G---GAAGAAGGAGCTGCTAGCTCCACCGCAAACCGCATCCTCTTGA.................................................................. 8761
SUN.GA.98.L14 -TCC-ACT--G--C-A-G--TTT...AG----AT-C-AAA---C--T--AG-G------C-TGTTACTA-TCTGCAGTGGGAGGTGTAG...................................................CTTAACCGCAAACCGCATCCTCTTGCATCG 9617
SYK.KE.x.KE51 -TCCA-A-T----C-A-ACA-CAGGCTG--AAATG-CT-GT--G-AATTAG-GAGAC-A-CAG-AAAGC-CTAGCTCACCGCAGAAACCACAGGGTACATCTCCTAG.............GAGACACCTAGGAGACAGAGACCGCCCAGGGGAGGAGTCGGGGCGGGGGA 9025
SYK.KE.x.SYK173 -T-CA-CAGGTTGGGAGATGGC-...CGCTTG-AGTTAGA-AGA-AAACAGGAAAACCAC-AGAG.........CTGCAGTCAGCACTTAGTAAGAACATCTCCTAG...............GAGACTCCATGGTGACAAGCTCGGCCCAGGGGA............... 9312
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NF-κ-B-II NF-κ-B-I Sp1-III Sp1-II Sp1-I
H1B.FR.83.HXB2 CGAGCTTGCTACAA............................GGGACTTTCCGCTG........................GGGACTTTCCAGGGAGGCGTG..................................GCCTGGGCGGGACT.GGGG.AGTGGC.GAGCCCTC 9501
H101_AE.TH.90.CM240 G--AG--T--.ACT............................A-A----.------........................--------------GA-GTGTG................................GC-G.------AGT-.----.---A--.T-A----- 9068
H102_AG.NG.x.IBNG A--AG-----GAC-............................----------A---........................----------.---GA-GTGT.................................G-TT----A--AGT-.----.------.T-A----- 9028
H103_AB.RU.97.KAL153_2 T--AG-----GAC-............................------------G.........................--------------GA-GTGT...................................GG-TT-G-C-GAGTT---G------TA-.----- 8678
H104_cpx.CY.94.CY032 A--AG-----GAC-AA..........................------------CC........................--------------GA-GCGCG...................................GCCT-G-A-GGGTT---G------TA-.----- 8916
H1A1.UG.85.U455 A--AG-----GAC-............................----------A---........................----------GA--GA-G.--T................................G-TT-------AGT-.---.G------.T------- 8961
H1B.US.90.WEAU160 ----T--T------............................----------A---........................----------G----------..................................AT-----------A.----.------.-------- 9501
H1C.ET.86.ETH2220 A--CGGGA--TTCCGCC.........................----------A---........................---.-G-------AG-AG-G...................................-T------------.---..------.C-A----- 8901
H1D.CD.84.84ZR085 ------C................................................................................................................................................................... 8975
H1F1.BE.93.VI850 A--AGAAT---A--............................----------A---........................------------A-G-CG--CC.................................AGAG--.-------.----.------.TCA----- 8799
H1G.SE.93.SE6165 A--AG-----GAC-AG..........................----------A-CT........................----------G--------C-G..................................------A--AGT-.----.------.T-A----- 8945
H1H.CF.90.056 A--AGA-.--GA--............................-------------.........................----------G----------A..................................T---------GA-.----.------.C-A----- 8819
H1J.SE.93.SE7887 A--AG--T---GCG............................--------------........................--------------GA-GAGTG.................................-----------GT-.----.------.T-A----- 8800
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 8604
H1N.CM.95.YBF30 G-GA---TACTGCTGACAA.......................--------ATA--TG....GGGACTTTCCGCCA.....--------------.A-GTGT.............................GGTT..GGG--AGT--CT-.-..............----- 9101
H1O.BE.87.ANT70 GA--A-----GAC-CTGT........................--A-------AGCAAAGACTGCTGACACTGCG......------------T-G-AG-GA....................................-A---G-C-GT-C.---G------TA-.----- 9622
H1O.CM.91.MVP5180 ........--GAC-CTGC........................----------AGAC.....TGCTGACACTGCG......------------C-T--GAG-GA..................................TAA--G-C-GT-C.---G------TA-.----- 9618
CPZ.CD.90.ANT -AGA----TGGTCT............................----------A--AT.......................----.................................................GT-A--AT-G-C-GGCA-T--G------TTTC----G 8959
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AAGAAG--..CTG-CTGTGC......................----------AA..........................----------G--------G-................................TC.-AG---A-T-GT-.----.-----TTTC------ 9153
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..........................................---------TA--TG....GGGACTTTCCAGCA.....----------.............................................-GGGA--T-T-GT-T----.------TTG.----- 8999
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ..........................................-A------T-TGACCA......................-----------CCA---G......................CTTCCGGGGAGGCGT-T-AA--GA--GT-T----.-----TTT-.----- 9034
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 GACTTG--..CTG.............................----------A...CA......................---GA-----G-------...................................GT-A-CAT-G-C-GGGGA-A-G------TT.------ 9145
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -ACT.AA-AACTGCTGATCAACATTTGCTGACAA........----------A..........................A--------------G--TTG-GT........................TTGGGGCGTAACT--G-C-GAACT.--G------TTG..--CA 9072
CPZ.CM.98.CAM3 -AGT.AGAAACTGCTGACAA......................---------TAA..........................-----------A--G--G....................................T-GT-CA-G-C-GGACT.--GC----TTTTA----- 8956
CPZ.CM.98.CAM5 -AGT..A-AACTGCTGACAA......................---------TAA..........................-----------A--G--A.....................................-G--CA-G-C-GGACA.--GC----TTTCAGTT-T 9257
CPZ.GA.88.GAB1 -ACA..A-AACTGCTGACTCTGC...................----------AA..........................----------G-----AG-..................................TG-T-G--AG-C-GGGTT---GT-----TTT------ 9595
CPZ.GA.88.GAB2 -TCT..A-AACTGCTGAGCCTGAACTTTTACAA.........----------AA........................................................................GGGGGGTGG-TTCAA-G-A-GAGTC---GT-----TTT------ 8932
CPZ.TZ.01.TAN1 GACAGAG-ACTTTTGGACTC......................----------AA.........................................................................TGTGGGTG-TTACT-G-C-GGACA---G-----TTTT.G--CG 9187
CPZ.US.85.CPZUS -A-TAAAA..CTGCTGACTG......................A--------TAA..........................-----------A--GACGT-C.C........................AAGGGGGT-GG-CA-G-C-GAACA.--GC----TTTTA----- 9567
H2A.DE.x.BEN GA--TAGCTACT--GAAACAGCTGAGGCTGCA..........----------AGAA........................---G--G-AACC......................................AAGGGAGGGACAT----GGA-CT-GT-G--AACG.-----10018
H2A.GW.x.ALI GA--TAACTACT.GAAAACAGCTGAGACTGCA..........----------AGAAG........................--G--G-AACC......................................AGGGGAAGGACAT----GGA-CT-GT-G--AACG.-----10014
H2A.SN.x.ST GA--TAACTA---GAAAACAGCTGAGACTGCA..........----------AGAA........................---G--G-TACC......................................AGGGGAGGGACAT----GGA-CC-GT-G--AACG.----- 9457
H2B.CI.x.EHO -TGCA-A-AG-AGGAAACTAGCTGATACTGCA...........---------AGAA........................---G--G-AACA......................................GTGGGAGGGACAT----GGA-CA-G.-A--AACG.---AT 9908
H2B.GH.86.D205 -TGCAC.AAG-AGGAAACTAGCAGACACTGCA..........----------AAAA........................-A-G--G-AACA.......................................TGGGAGGA-CAA----GGG-TT-GTTG--AACG.---AT 9937
H2G.CI.x.ABT96 .....GCAGA-AG-GGACAAGCTGACACAGCA..........----------AG-A........................T--G--G-AACA--G-AG......................................GTACTAT----GGGACT-GTTG--AACG.---C. 9366
H2U.FR.96.12034 ......CAGA-AGGAAACAAGCTGAGACAGCA..........----------A-CA.......................GA--GAGG-AACCA-G-AG.......................................GA-CAA----GGA-CCA.T-G--AACG.---.T 9466

NF-κ-B-II NF-κ-B-I
MAC.US.x.239 .........................AACAGCA..........----------A-AAG.......................---.A-G-TA........................................CGGGGAGG-ACTG----GGA-CC-GTCG--AACG.---A- 9938
Nef
MAC.US.x.251_1A11 .........................GACAGCA..........----------A-AAG.......................---..-G-TA........................................CGGGGAGG-ACTG----GGA-CC-GTCG--AAC-.---A- 9933
MAC.US.x.251_BK28 .........................GATAGCA..........----------A-AAG.......................---.A-G-TA...................................................TG----GGA-CC-GTCG--AAC-.---A- 9908
MAC.US.x.EMBL_3 .........................GACAGCA..........----------A-AA...........................................................................GGGGATG-TATG----GGA-CC-GTCG--AAC-.---A- 9048
SMM.SL.92.SL92B .........................GACAGCA..........----------A-AA.......................G----G-G-A--A--G.......................................A-GAGTCTG--CGGGG--..A-CG--AACG.---CT 9395
SMM.US.x.H9 .........................GACAGCA..........----------A-AAA.......................---GA-G-TAC........................................GGGGAGG-TCTG----GGA-CT-G.C---AACG.---A- 9421
SMM.US.x.PGM53 .........................GACAGCA..........----------A-AAA.......................---GA-G-TA........................................CGGGGAGG-ACTG----GGA-CT-G.C---AACG.---A- 9875
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 .........................GACAGCA..........----------A-AA........................-----------CAAG--GC--TCA..........................TGGGGAGG-ACTG----GGA-CT-G.C---AACG.---A- 9973
STM.US.x.STM .........................GACAGCA..........----------A-AA........................---G--G-AACA.......................................GGGGAGG-ACT.----GGAACT-GT-G--AACG.----T 9592
SAB.SN.x.SAB1C ATG-TGATGACATTAAGAACTGCTGACTGAGA..........----------AG..............................................................................GGT-GAGACTG--CGG-ACT--G------TTG.---CG 9710
TAN.UG.x.TAN1 TAG-AGATGACAT-AAGAAGTGCTGATCAGCA..........----------AG.............................................................................GGTG-TGC-A-G-C-GTACTT--G------TT.C----- 9531
VER.DE.x.AGM3 TA---ACATC--C-TGGTGATGACATTAAGAACTGCTGAC..----------AGCAA.......................--------------........................................C-GG-CATG--CGG-AC---G------TTTA----- 9058
VER.KE.x.9063 AC-TT-GAAACTGCTGACAG......................----------AA..........................-----------.......................................GGGCG-G-CAT-G-C-GTAC.---G-----TTTTA----- 9558
VER.KE.x.AGM155 AC-TTAA-AACTGCTGAC........................----------AGCAC.......................-----------A--C--.......................................GACAT-G-C-GTAC.---G------TTTA----- 9539
VER.KE.x.TYO1 AC-TTAAAAACTGCTGAC........................----------AGC-AA......................-----------A--C--G.......................................ACAT-G-C-GTCC.---G------TTTA----- 9522
COL.CM.x.CGU1 ..........................................-----------T-C........................-----------A-TT--GAG-..................................-A-CT--GC---GGGAA--GC---......----G 8684
GRV.ET.x.GRI_677 ..........................................------------CA........................-----------CA-T--G........................TGGATCGGAGGCG-TACA--G-C-GTAC.T--G------TTTC----- 9368
MND_2.CM.98.CM16 T-GAGA--ACCTGCAGAAA.TGCTGACTCTGGA.........----------A--AGTGCATGCGCACTAGACT.....G--------T-CA-ACT-A........................................................................ 9518
DRL.x.x.FAO TC-TGGA-AC-ACCTTCAGAAGTGCTGACTGAGAA.......----------A-A-GAGCATGCGCTCTGTGGCA....G--.-------.............................................AGGGT-A--T-GG-T----G-----TCTG.----- 9309
RCM.GA.x.GAB1 G-TAACCAGGCAG-AGAATCTGCTGATGCAAAA.........----------A---GTGCATGCGCACTGGGGAA.....----------..............................................GGGAT-AC-TGGGA----G-----TCAG.----- 9091
RCM.NG.x.NG411 -AT--C-A--GAG-AGATGCTGA..CACAGAA..........----------A---GCGCCTGCGCGCTGGTGTA....A----------.............................................AGACT-A--T-GGAG----GT-----TTG.----- 9183
MND_1.GA.x.MNDGB1 AACCACAT-CTACTGCAGAACTGTAGTTGCTT....GGCAACCT-CT-AG-AA-CTGGACTGGCGCTTGCGCGCTAGGAA----------.....................................................AAACAGG-A--GG-A---TCG.---CA 9005
MND_2.GA.x.M14 -T-TGGA-A-G-TCTTT....AATTCAGCTGACTCTGGA...----------A--AGTGCATGCGCACTGGACT.....G--------T-.............................................AGACT-A--TCGGGT----G-----TCAG.---CA 9479
MND_2.x.x.5440 -T-TAAGCAACTGCTAACTCTGGA..................----------A---GTGCATGCGCACTGGACT.....G----------.............................................AGACT-A--TCGGGT----G------CAG.---AA 9228
MNE.US.x.MNE027 AA-TGGCTGACA-GAAGGAAACTAGCTGAGACAGCA......----------ATAA........................---GA-G--........................................ATGGGG-GG-ACTG----GGA-CT-GTCG--AAC-.---A- 9415
LST.CD.88.447 TAGCGCATGCG--GGACTTTGCTGA.TGAGCA..........----------AGGACGGGCGG................G--AGG---G............................................................................---A- 8564
LST.CD.88.485 TAGCGCATGCG--GGACTTTGCTGA.TAAGCA..........----------AGGACGGGCGG................G--AGG--CA............................................................................---A- 8567
LST.CD.88.524 TAGCGCATGCG--CAAGCTTGCTGA.ACAGCA..........----------AGGACGGGCGG................G--AGG---G............................................................................---A- 8570
LST.KE.x.lho7 TAGCGCATGCG---TGGCTTGCTGA.CGAGCA..........----------AGGACGGGCGG................G--AGG---G............................................................................---A- 9645
GSN.CM.99.CN166 ..........-ACTCTGCCC......................----------A.............................-T-ACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCTGAGGCAACCGGGGCGGACTCGTGGGAGGGACTG--AGG-.C---G------TCTA---CG 9369
GSN.CM.99.CN71 ..........-ACTCTGCTC......................----------A.............................-TTACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCTGAGGCAACCGGGGCGGACTCGTGGGTGGGACTG--AGGC..C--G------TCTA---CG 9365
MON.CM.99.L1 ..........-ACTCTGCCC......................----------A.............................-T-ACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCTGCGGCAACC.GGGCGGTCCAAAGGACTTG-T-G-T-GACCC---G------TTG.----- 9403
MON.NG.x.NG1 ...........A-CTCTGCCC.....................----------A.............................-TTGCC-TGACT-C-G-GCCCGGTTGCCGAGGCAACCGGGGCGGACTCGTGGGAGGGACTG--AGG-AC---G------TT-.----- 8041
MUS_1.CM.01.1085 ..........-AC-TTGCCC......................----------A.............................-T-ACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCTGAGGCAATCGGGGCGGACTCGTGGGTGGGACTG--CGG-ACT--G------TT-.----- 9375
MUS_1.CM.01.CM1239 ..........-ACTTTGCCC......................----------A.............................-T-ACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCTGAGGCAACCGGGGCGGACTCGTGGGTGGGACTG--AGG-ACT--G------TTG.----- 9344
MUS_2.CM.01.CM1246 ..................................................................................-T-ACCATGACT-C-G-GCCCGGTTGCCGCAGCAACCGGGGCGGACTCA.GGGCGGACT-G-A-GGACCT-AG------TTG.----- 9439
MUS_2.CM.01.CM2500 ......CTACGGG-CTATAAG..............................................................................GCCAGGTTGCCTGGGCAACCTGGGCGAACTCGTGGGTAAAACTG--AGGAGC---A------TT-.----- 9385
DEN.CD.x.CD1 ..........................................----------AGG..................................................TTGCCTAGCAACCCTGGGCGGACTCAGGGGAGGGCCTG--AGG-CTCT-GGAGT-GCTT.A--CG 9558
DEB.CM.99.CM40 -AGCGCCCG.................................----------A...................................................GTTGCCTAGGAAATATCATGGCAACCAGGGGAGGGCCTG--TGG-AC---G------CA..G--CG 9189
DEB.CM.99.CM5 -AGAGAGC-C................................--T-------A...................................................GTAGTCAAGGAGACTCCATGGTTACAGGGGA-GGACT-G-C-GTAC.---G-----TTTG.----G 9120
TAL.CM.00.266 .........GCATCCTCTTGAAGGACTC..............----------A..................................................CGTTGCTAAGGCAACGGGGGACGGACTGGGGC-GGGA-CG--AGGAGTT--G------TTG.----- 9295
TAL.CM.01.8023 ....................AAGGACTC..............-----------..................................................CGCTGCTAAGGCAACGGGGGACGGACTGGGGC-GGGA-CG--AGGAGCT--G------TA..----- 8845
SUN.GA.98.L14 -CTAGGCAACGGGGCTAGCGCATGCGCGCTAGAGTA......-----------GAC.........................................................................................AGGG..A--GG-A---TT-.---A- 9689
SYK.KE.x.KE51 G-CT-ACC-A--CTGCATAAAAGCCGATGCTCTGTAGCTATCC............................................................................................................................... 9068
SYK.KE.x.SYK173 ............................................................................................................................................--A-CCTGGGC---GGAA---TC-.----. 9340
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TATA box 3’ LTR U3 end 3’ LTR repeat start
TAR element start

H1B.FR.83.HXB2 AG.ATCCT....GCATATAAGCAG..CTGC.TTTTTGCC..TGT..ACTGGG..TCTCTC...TGGTTAGA.CCAGAT.CTGAGCCTGGGAG.CTCTCTGGC.....TAA............................CTAG..................GGAACCC... 9597
H101_AE.TH.90.CM240 --.--G--....-----A------..-C--.----C--T..---..------..------...-T------.----G-.-.-----C-----.---------.....--G............................-A--..................-------... 9163
H102_AG.NG.x.IBNG --.-C-G-....------------..----.--C-C---..---..------..------...-T-C----.------.-------------.---------.....--G............................-GGA..................-------... 9124
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --.--G--....------------..----.----C---..---..------..------..TG-T-AGA..------.-GAGC.-------.---------.....--G............................................................ 8762
H104_cpx.CY.94.CY032 --.--G--....-----A------..-C--.--C-C---..---..------..------..TG-T-AGA..------.-------------.---------....TAGCTAG...............................................-------... 9012
H1A1.UG.85.U455 --.--G--....------------..----.----C---..---..------..------...-T------.------..C-----------.---------.....--G............................-G--..................-------... 9056
H1B.US.90.WEAU160 --.--G--....------------..----.--------..---..------..------...--------.------.-------------.---------.....--G............................----..................-------... 9597
H1C.ET.86.ETH2220 --.--G--....------------..----.----C--T..---..--C---..------...-A-G----.------.-------------.---------.....--T............................--G-..................-------... 8997
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 8975
H1F1.BE.93.VI850 --.--G--....------------..-C--.----C---..---..------..------...-A------.------.T----------G-.---------.....--G............................--G-..................-------... 8895
H1G.SE.93.SE6165 --.-AG--....------------..-C--.--C-C---..---..------..------...-T------.------.T------------.---------.....--G............................-AG-..................-------... 9041
H1H.CF.90.056 --.--G--....------------..----.----C--T..---..------..-----T...--------.------.-------------.---------.....--G............................---A..................-------... 8915
H1J.SE.93.SE7887 --.--G--....------------..----.----C--T..---..------..------...-T------.------.-------------.---------.....---............................----..................-------... 8896
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 8604
H1N.CM.95.YBF30 --.-.G--....-----A------..-C--.--C-C--T..---..------..------...-T-C-G--.------.TA---T-------.-ATAT---G.................................................................... 9182
H1O.BE.87.ANT70 --A-.G--....------------..-C--.---C---T..---..--C---..----GG..T-A-AGGA..----G-.-------C-----.---C-----.....CTCTAGC..............................................T------... 9718
H1O.CM.91.MVP5180 --.--G--....------------..----.---CC--T..---..--C---..---TAG..T-A-AGGA..----G-.-------C-----.---C-----.....CTCTAGC..............................................T------... 9714
CPZ.CD.90.ANT -CT..G--....------------..----.---GC--T..---..TAA---.C-----G..CCTAGG--..------.-A-----------.--------......---TTTTT.......................GGCAG.................-AG----... 9060
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --..AG--....------------..-C--.---C---T..---..------TC--..-T...CAC-GGA..------.-------C-----.-------C-......-G.............................-GA..................-------... 9245
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --..AG--....------------..----.-GC-C--T..---..------TC-----T...GTTAG-...------.TA-----------.---------.....--G............................-A-...................-------... 9093
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --.-AG--....------------..-C--.-C-GC--T..---..------TC-----T...GTTAG-...------T--------.----.---------.....--G............................---A..................-------... 9130
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --.-AG--....------------..-C--.---GC--T..---..------TC-----T...GTTAG-...------T--------.----.---------.....--G............................---A..................-------... 9241
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -CA-AG--....------------.CGC--..-C-C--T..---..CAA---TC-----T....---AGA..------.-------------.---------.....---CAAG..............................................-------... 9169
CPZ.CM.98.CAM3 --.-AG--....------------..-C--.-C-C---T..---..------..------..T--C-AGA..------.-------------.--------T....CAGGTAG...............................................A------... 9052
CPZ.CM.98.CAM5 CAG-...................................................................................................................................................................... 9261
CPZ.GA.88.GAB1 --.-.G--....------------..----.---C----..---..------..-----T..TCAC-GGA..------.T------------.------AC-.....AGTGAA...............................................-------... 9689
CPZ.GA.88.GAB2 --A..G--....------------..----.-C-C---T..---..T-----..-----T...A--CAGA..------.-------------.---------.....-G-CTAG...............................................------... 9025
CPZ.TZ.01.TAN1 CTG-.G--....------------..----.---GC--TC.---...AAA--...----TG.CCTAA-CTG.------CTGAGC.-------..CTCTCT-G.....--GTG........................GCTGGC................TA-AG---.... 9288
CPZ.US.85.CPZUS -AAG.A--....-----A------..-C--.-C-C---T..---..------..-----...TC-C-AGA..------.AA-----C-----.---------....TAGTGTA................................................------... 9661
H2A.DE.x.BEN -TAC.TTA....CTG-----ATGTAC-C--.--C----AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.-GAGC----A---GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCT---CT-TC.A10151
H2A.GW.x.ALI -TAC..TC....CTG-----ATGTAC-C--.-GC----AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10146
H2A.SN.x.ST -TAC.TT-....CTG-----ATGTAC-C--.-AC-C--AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9590
H2B.CI.x.EHO CAAG.A--....CTG-----ATGTAC-C--.---G---AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.-GAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10041
H2B.GH.86.D205 TAA-.T--....CTG-----ATGTAC-C--.--C-C--AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10070
H2G.CI.x.ABT96 -AA-.T--....CTG-----AT-TAG----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--C-----GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9499
H2U.FR.96.12034 CAA--GA-....CTG-----ATGTAC-C--.-C-----AT.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9600

TATA box 3’ LTR U3 end 3’ LTR repeat start
TAR element start

MAC.US.x.239 TTTC.TTG....ATG-----AT-TCA----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10071
MAC.US.x.251_1A11 TTTC.TTG....ATG-----AT-TCA----.A------TA.---.AGTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10066
MAC.US.x.251_BK28 TTTC.TTG....ATG-----AT-TCA----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10041
MAC.US.x.EMBL_3 TTTC.TTG....ATG-----AT-TCA----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.G----GG..CA-AGGCTGG-----.TGAGC--------.G-TCTCTC-...AGC-CTA....GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9180
SMM.SL.92.SL92B -AAC--TG....TAG-----AT-TAC-C--T--GCC--TC.---.ATTCA-TC.G----AC.GGA-AGGCTG------.AGAGC--C-A---GT------CAGCACT-........AGTAGGTGAGCCTGGGTGTTCT--.................ACTAA-CT-TCAA 9531
SMM.US.x.H9 TTAT.T--....CTG-----AT-CAA----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.A----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCT---CT-TC.A 9554
SMM.US.x.PGM53 TTAT.TT-....CTG-----AT-CAA----.A---C--TC.---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10008
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 TTAT.T--....CTG-----AT-CAA----.A---C--TC.---.AGTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A10106
STM.US.x.STM TTAC.TT-....CTG-----AT-CAA-C--.--A-A--TC.---.ATTCA-TC.A----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9725
SAB.SN.x.SAB1C T-CT.G--....CA----------..----..---.--GCC---AA-ACA-...-----GC.T---AGGCTG------.TGAGC.-----T-TTCTCTG-TAAGTCTG--......CCAGCTTGAGCCTGGGTGTTCG--.................GGG-A-GG-AAGC 9841
TAN.UG.x.TAN1 --A..G--....-----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-..------------.T--G----T.....G-GCCTA...ACCTGGTCTGGCCATCCAGGGG--A.................GA-CCT--... 9654
VER.DE.x.AGM3 --A..G--....-----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-.TGAGC.-----T-..-TCGCT-GT....--GCCTA...ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A..................---CT--... 9178
VER.KE.x.9063 --A..G--....-----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-..----------T-.T--G----T.....--GCCTA...ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A..................---CT--... 9678
VER.KE.x.AGM155 --A..G--....-----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-..----------T-.T--G----T.....--GCCTA...ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A..................---CT--... 9659
VER.KE.x.TYO1 --A..A--....-----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-..----------T-.T--G----T.....--GCCTA...ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A..................---CT--... 9642
COL.CM.x.CGU1 CTA-.A--GCTT-T---A---TCAG.AGC-..-CGA-AGCT-CGAGG-.......................................................................................................................... 8728
GRV.ET.x.GRI_677 --A..G--G....----A------..A---..-CGCTGGCT---..-ACTCAG.-----T.AC-A-GAGA..----C-..A---------T-.T--G----T.....--GCCTA...ACCCGGT.TGGCCA.CCGGGGG--A..................---CT--... 9488
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 9518
DRL.x.x.FAO --CT.G-A....-----A------.CT---.--AC---A..---..-AAC--TC----C-T..G--AGGCTA------.TGAGC.-----...TGT---CTGGT.GAGTCTGCTG.AAGGAGGCTACCTGCTC.GAGC-CC-GGTGGTTCGCAGGGCCTT--CCTTGGGC 9458
RCM.GA.x.GAB1 TCCT.G--....------------..----..-C-GCG-T.---AA-AC---TC----C-T..G--AGGCTA--G---.TGAGC.-----T-TTCTCTG-TAAGTCTCT-GGAACTCCAGCTTGAGCCTGGGTGTTCG--..................GGT-TCT-TGAA 9229
RCM.NG.x.NG411 TCCT.G--....------------..----..A---CG-TC---.A--CA-.TC----C-T..G--AGGCTA------.TGAGC-.----TTGT-------TAAGTC-CTAGGAGACTAGCTTGAGCCTGGGTGTTCG--...................A-TTCT-TGAA 9319
MND_1.GA.x.MNDGB1 T-CTG.......CT----------..----..A---CG-T.---..T-G--AGTCTCTA-TACA-AGGCT-A...............---..TTGTATCTCTGA.GC............................................................... 9080
MND_2.GA.x.M14 .TCTGA-....T------------.C-C--..--GCCG-T.---.ATT.-A-TC----C-T............................................................................................................. 9529
MND_2.x.x.5440 .CCTGG-....T------------.CT---..--GCCG-C.---.A-G--A-TC----C-T..GA-AGGCTG------.TGAGC.-----..TTGT---CT.GG.TGAGTTCTTG.AAGGAG..TGCCTGCTTGTAGC-CT-GGCGGTTCGCAGGCCCCT--CTTGTGGC 9377
MNE.US.x.MNE027 TTTC.TTG....ATG-----AT-TCA----..A---CG-TC---.ATTCA-TC.G----GC.GGA-AGGCTGG-----.TGAGC--------GT-----CCAGCACTA........GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--.................GCTA--CT-TC.A 9548
LST.CD.88.447 TTGC-.......------------..----.........TC-................................................................................................................................ 8588
LST.CD.88.485 TTGC-.......-----A..----..----.........TC-................................................................................................................................ 8589
LST.CD.88.524 TTGC-.......------------..----.........TC-................................................................................................................................ 8594
LST.KE.x.lho7 TTGC-.......------------..----...-C-C-GCT---TCGGGA-..TC--TG-TCTG--GA...C-AGC-G.TC-CT------T-AGCACACT-GT...CAGCTAAGC.AGTCAGCCCTGGGAGGCTACA.....CTTAGCACCCACCTGGGCCTG-T-AGCC 9788
GSN.CM.99.CN166 CTATC-A.....-----A-----A..AC--.........TC---.AG-GACTCT--GGAGTC............................................................................................................ 9414
GSN.CM.99.CN71 CTATC-A.....-----A------..AC--.........TC---.AG-GACTCT--GGAGTC............................................................................................................ 9410
MON.CM.99.L1 TCGT-T-.....A----A------..AC--.........CC---.AG--ATCCT--GGAGTC............................................................................................................ 9448
MON.NG.x.NG1 --ATC-T.....-----A------..AC--.........TC---.AGM-ATCCGC-GGAGTCAGCTC-C-TCT-CACA.GC-GC.-------C-CT-GGA--.....--G.GTAA.AGCGGCCTGGGAGCCCTTGCCTAG--AGGTGCCGGCTCTCGGCTC-CTTG-TGA 8185
MUS_1.CM.01.1085 --AT---.....-----A------..AC--.........TC---.AG--ATCCC--GGAGTC............................................................................................................ 9420
MUS_1.CM.01.CM1239 --AT-T-.....-----A----CA..GC--.........TC---.AG--ATCCC--GGAGTCAGTTC---.CT-C-CA.GC-GC.-------C-CTCGGAA-.....--G.GTAA.AGCGGCCTGAGAGCCCTTGCCTAGGAGAACTGGTTCTCGGCTTGCTTTG-TTCG 9487
MUS_2.CM.01.CM1246 --ATC-A.....-----A------..AC--.........TC---.AG--ATCCAA-GGAGTC............................................................................................................ 9484
MUS_2.CM.01.CM2500 --A--T-.....-----A------..----.........TC---..G--ATCCAGACGGAGTC........................................................................................................... 9430
DEN.CD.x.CD1 CTTC-A--....-----A----T-..A---.........TC---.A--A-TCGG-TG-GAGTC-CTCC--CGG-C...........------C-CTGAGA-GCC.TTAGCAGCGG.CCTGGGAGCCCTCTAAGGTATTGC-ACAAGTACC.................... 9679
DEB.CM.99.CM40 CTG-A---....A----A----C-..A---.........TC---.AG--ATCCA.................................................................................................................... 9227
DEB.CM.99.CM5 CTGT-A--....----------T-..A---.........TC---.AG--ATCCA.................................................................................................................... 9158
TAL.CM.00.266 --A-.--A....------------..A---.........TC---.AG--ATCCT-T..G-TC............................................................................................................ 9338
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 8845
SUN.GA.98.L14 ...T-A--....------------..----...-C-T-GCC---..T-G--AG.-----..GC-CAGAG-..AT--GCGAC--C----A---.G----ACCT.....AG-GCTGGCTTGTCGCTCCTGAGTGAGCACTTGCTAAG.........CACCTCACCCGAGCCT 9825
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 9068
SYK.KE.x.SYK173 .....A--....-----A----C-..A---.........TC---.AG--ATCCGCGGAGTTGCAAC-A........................G------CCAGCGGCCT...GGG.AGCCCTGAGAGACTGGTAGAGCGGCCC.GGGAGCCCTTGCCAGTAA-GG-TAGT 9460
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TAR element end Poly-A signal
H1B.FR.83.HXB2 ..ACTGCTTAA......................................................................................GCCTC...................................AATAAAG..CTTGCC.......TTGAG..TG.C 9632
H101_AE.TH.90.CM240 ..---------A.....................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.- 9199
H102_AG.NG.x.IBNG ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.- 9159
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ..................................................................CTAAGGAACCCACTGCTTAA...........-----...................................-------..------.......-----..--.- 8808
H104_cpx.CY.94.CY032 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.- 9047
H1A1.UG.85.U455 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..GTG- 9092
H1B.US.90.WEAU160 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.- 9632
H1C.ET.86.ETH2220 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.. 9031
H1D.CD.84.84ZR085 .......................................................................................................................................................................... 8975
H1F1.BE.93.VI850 ..--------................................................................................................................................................................ 8903
H1G.SE.93.SE6165 ..---------A.....................................................................................-----...................................-------..------.......AA-CC...... 9074
H1H.CF.90.056 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--.- 8950
H1J.SE.93.SE7887 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..G-CG 8932
H1K.CM.96.MP535 .......................................................................................................................................................................... 8604
H1N.CM.95.YBF30 .......................................................................................................................................................................... 9182
H1O.BE.87.ANT70 ..G--CG----......................................................................................CG---...................................-------..------.......-----..--.A 9753
H1O.CM.91.MVP5180 ..G--------......................................................................................CG---...................................-------..------.......-----..--.A 9749
CPZ.CD.90.ANT ....-----.........................................................................................-T-..................................................................... 9068
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ..-------......................................................................................AA-----...................................-------..------.......-----..--CT 9281
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--CT 9129
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ..---------A.....................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--CT 9167
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--A- 9277
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--CT 9205
CPZ.CM.98.CAM3 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--A- 9088
CPZ.CM.98.CAM5 .......................................................................................................................................................................... 9261
CPZ.GA.88.GAB1 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--TA 9725
CPZ.GA.88.GAB2 ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--CT 9061
CPZ.TZ.01.TAN1 ..G--------......................................................................................CG-.TC..................................-------..-C----........----..A-TG 9323
CPZ.US.85.CPZUS ..---------......................................................................................-----...................................-------..------.......-----..--CT 9697
H2A.DE.x.BEN CC-G-A---GGCCGGTACTGGGCAGA........................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA..AGA----TTC................................-------..--.---AG.....--AGA..A-CA10233
H2A.GW.x.ALI CC-G-----GGCCGGCACTGGGCAGA........................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA..AGA----TT.................................-------..--.---AA.....--AGA..A-CA10227
H2A.SN.x.ST CC-G-----GGCCGGCACTGGGCAGA........................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAAA.AGA----TT.................................-------..--.---AG.....--AGA..A-CA 9672
H2B.CI.x.EHO CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCAGAC........................................GGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA..AAC----TT.................................------A..--.---TA.....--AGA..A-CA10122
H2B.GH.86.D205 CC-GCA--AGGCCAGTGTTGGGCAGA........................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA..AAC----TT.................................------...--.---AA.....--AGA..A-CA10150
H2G.CI.x.ABT96 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCAGAGC.......................................GGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTACAACGA----TT.................................-------..--.---AAA....--AGA..A-TA 9584
H2U.FR.96.12034 CC-AAAG................................................................................................................................................................... 9607

TAR element end Poly-A signal 3’ LTR R repeat end
MAC.US.x.239 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCAGAG.......................................TGACTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.C----TTC................................-------..--.---ATT....--AGA..A-TA10155
MAC.US.x.251_1A11 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCAGAG.......................................TGACTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.C----TTC................................-------..--.---ATT....--AGA..A-TA10150
MAC.US.x.251_BK28 CC-GCA---GGCCAGTGCTGGGCAGAG.......................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.A----TTC................................-------..--.---ATT....--AGA..A-TA10125
MAC.US.x.EMBL_3 CC-GCA---GGCCAGTGCTGG.CA..GAG.....................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.A----TTC................................-------..--.---CAT...T--AGA..A-TA 9264
SMM.SL.92.SL92B CC-GCAACAGGCCATTGCTGGGTAGAC........................................GGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTGA......---TC.................................-------.G--.--AAC.....--AGA..A-CA 9609
SMM.US.x.H9 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAG..........................................TRGCTCCACGCTTGC...TTGCTTAAAGAC-TCTTC..............................-------G.--.---AG.....--AGA..A-TA 9638
SMM.US.x.PGM53 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCAGAG.......................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.A----TTC................................-------..--.---GC.....--AGA..A-TA10091
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 CC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAG.....................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.A----TTC................................-------..--.---AT.....--AGA..A-TA10189
STM.US.x.STM CC-GCA---GGCCAGTGCTGGGTAGAG.......................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAT.AT.AT---TTC................................-------..--.---AAT....--AGA..A-TA 9809
SAB.SN.x.SAB1C CT-AGAGCACTCTGGTGAGGTCTTGGTAGACCCTCGCCTGGCGACTGGCCATTGCCAGTAGCAG..AGACTCC.......GCTTGC...TTGCTT.GATTG-CTC................................-------T.------.......--AGTTTACAA 9958
TAN.UG.x.TAN1 ...T------GAA...................................................................GGCTATT...........G--....................................------...G-----TG....C--A--..A-T- 9698
VER.DE.x.AGM3 ..TTG-----GAA....................................................................................AG-.T...................................------T..---CG-TG...CA--AG-...CAG 9218
VER.KE.x.9063 ..TTG----GGAA....................................................................................AG--....................................------AC.T-----TG...CA--AGA...-CT 9719
VER.KE.x.AGM155 ..TTG-----GAA....................................................................................AG--....................................------...------TG...CA--AGA...-CT 9698
VER.KE.x.TYO1 ..TTG-----GAA....................................................................................AG--....................................------...------TG...CA--AGA...-CT 9681
COL.CM.x.CGU1 .......................................................................................................................................................................... 8728
GRV.ET.x.GRI_677 ..TTG----C-TAT...................................................................................AG---...................................------C...C---TCGC....--AG....... 9524
MND_2.CM.98.CM16 .......................................................................................................................................................................... 9518
DRL.x.x.FAO TCTGG-TAGCTCGGTCAGGAGGCTTCTGGAGGTAGATCACTAGGGGCTGCTCTGGTCTTGGTCT..GGTAGACCTTCGCTACTTCTAGTGGCCATAGAAG-AGGGGAGTAGGCACCGCTTGCTTATCCTAATTGCTC-------...C-A--CAT.TTAGATG-ATGAGT 9622
RCM.GA.x.GAB1 CAGGCTTGCTGGGGTGCCTCTCGCTCTTCGGGTAGACCGCCAGTTGAGGCTCGGCCGGCCTCAA..CGGGAGAGATCACCGCTTGC...TTATAGCCTTGAAGCTC...............................-------C.....ATGCCAG..--AGTTTAC.T 9355
RCM.NG.x.NG411 GGG--TGC-GGGAGCGCCTTGGCTGGGTCTTGGTAGACCTTCAGCTGGGTACTTGGCCAGTCCCAGTGGGAGTAGGCTCCGCTTGCT..TTCTGGTTAAT-GCTC................................------C...-.--ATGCTCTTAGTT-AACCAG 9451
MND_1.GA.x.MNDGB1 ........................AGATCCCCTTAGAGCAAGGACCAGAGTCCTGAGTGACTGG..GTCTGAGCACCTCACTCGGGGCTGATCACCTCGAGGTAGTGGAACTCCTTGCTTGCTTGCTATTGTCTTC.-------TAAC-TAGAA..TTAGA-CA...... 9215
MND_2.GA.x.M14 .......................................................................................................................................................................... 9529
MND_2.x.x.5440 TCTGG-TAGCTCG.TCAGGTG..TTCTGGAAAGGCTTACGGGAGGACACTCTTGCTTGGTCTTG..ATAGACCTCTAGCAATCCCTTAGGCCTGGAGAT.-GTGGGATTGACTACCGCTTGCTTGCTATTATTGCCC-------...C-TA-CTGATTAGAATAGCAAGT 9538
MNE.US.x.MNE027 CC-GCA---GGCCGGTGCTGTGCAGAG.......................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AG.A----TTC................................-------..--.---AT.....--AGA..A-TA 9631
LST.CD.88.447 .......................................................................................................................................................................... 8588
LST.CD.88.485 .......................................................................................................................................................................... 8589
LST.CD.88.524 .......................................................................................................................................................................... 8594
LST.KE.x.lho7 TAGGGAGC---G.................................GGCTCCTAGCTTGCTACTT..TAAA...GCCTTC..........................................................------....AA-TTGCTCATTG-T--AAA-TA 9858
GSN.CM.99.CN166 .......................................................................................................................................................................... 9414
GSN.CM.99.CN71 .......................................................................................................................................................................... 9410
MON.CM.99.L1 .......................................................................................................................................................................... 9448
MON.NG.x.NG1 A........................................................................................................................TAGGCTTTACCAGCCC------...G-GCTTGAAAGCAAAA-AAAAAAA 8232
MUS_1.CM.01.1085 .......................................................................................................................................................................... 9420
MUS_1.CM.01.CM1239 AAG--TA--G-GCCCACAATA..................................................................................................................................................... 9508
MUS_2.CM.01.CM1246 .......................................................................................................................................................................... 9484
MUS_2.CM.01.CM2500 .......................................................................................................................................................................... 9430
DEN.CD.x.CD1 .......................................................................................................................................................................... 9679
DEB.CM.99.CM40 .......................................................................................................................................................................... 9227
DEB.CM.99.CM5 .......................................................................................................................................................................... 9158
TAL.CM.00.266 .......................................................................................................................................................................... 9338
TAL.CM.01.8023 .......................................................................................................................................................................... 8845
SUN.GA.98.L14 GAT-A----GGGGAGCTAGAGG............................................CTCCTTGCTTTGCAGTACAAG..........C-T--...................................-------..-C----.......--AG...-TTT 9894
SYK.KE.x.KE51 .......................................................................................................................................................................... 9068
SYK.KE.x.SYK173 GAGG-C-GGGTTTGGCCGCCCGGTCTTCGGCAGCTCTCCGTTGCTT.............................GCTTTGCTTACGC.TGATCAGCC-.A....................................-------TGTGGTAAACGCAAG-A.....ACGT 9558
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3’ LTR R repeat end 3’ LTR U5 start 3’ LTR U5 end
Extensive secondary structure in this region?

H1B.FR.83.HXB2 TTCAA.GTAGTG...TGTGCCCGTC.TG.TT..GTG.TGACTCT...GGT..AA.CTAGAGA...............TCCCT..CAGA....................CCCTTTTAGTCAGTGTGGAAAATCTCTAGCA 9719
H101_AE.TH.90.CM240 --A-....................................................................................................................................... 9203
H102_AG.NG.x.IBNG -----.------...----------.--A--..---.-------...---..--.-................................................................................... 9201
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ........................................................................................................................................... 8808
H104_cpx.CY.94.CY032 ---........................................................................................................................................ 9050
H1A1.UG.85.U455 --G--.------...----------.--.--..A-T.-------...---..--.-------...............-----..----....................--AC-A---A-T.GTGTA------------- 9178
H1B.US.90.WEAU160 -----.------...----------.--.--..---.-------...---..--.-------...............-----..----....................--A---------------------------- 9719
H1C.ET.86.ETH2220 ........................................................................................................................................... 9031
H1D.CD.84.84ZR085 ........................................................................................................................................... 8975
H1F1.BE.93.VI850 ........................................................................................................................................... 8903
H1G.SE.93.SE6165 ........................................................................................................................................... 9074
H1H.CF.90.056 --T........................................................................................................................................ 8953
H1J.SE.93.SE7887 CATGC.AAGCC-............................................................................................................................... 8943
H1K.CM.96.MP535 ........................................................................................................................................... 8604
H1N.CM.95.YBF30 ........................................................................................................................................... 9182
H1O.BE.87.ANT70 G.......................................................................................................................................... 9754
H1O.CM.91.MVP5180 GAAGC.AGT---...--CT-A..--TG..--CAACC.CTGG-G-...CTA..G-......--TC........................................................................... 9793
CPZ.CD.90.ANT ........................................................................................................................................... 9068
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -CA........................................................................................................................................ 9284
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -AA........................................................................................................................................ 9132
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 GCA........................................................................................................................................ 9170
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --A-....................................................................................................................................... 9281
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 GCA........................................................................................................................................ 9208
CPZ.CM.98.CAM3 --G..A-C----TGTGCC.TATCCA....--C..A-.-A-----...---..--.-------TCC...................................CTCAGAA.-TA--A--A..GTA-GT-----------... 9170
CPZ.CM.98.CAM5 ........................................................................................................................................... 9261
CPZ.GA.88.GAB1 --TG.A-C----TGTGCC.TATC-A....--C..A-.AC-----...---..--.-------TCC...................................CTCAGAT.TAAA--ATA..GTCAA--------------- 9811
CPZ.GA.88.GAB2 C-A..A------TGTGC-.-ATC-G....--C..A-.-A-----...---..GT.-------TCC...................................CTCAGAC.TAAA.CATAA.G-A----------------- 9146
CPZ.TZ.01.TAN1 --A........................................................................................................................................ 9326
CPZ.US.85.CPZUS --A..A------TGTGCC.TATC.-....--C..A-.-------...---..--.-------TCC...................................CTCAGAA.-T---AA-A..GTA-GT-------------- 9781
H2A.DE.x.BEN AGTT-A-.T---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CA-..TCGG-GTTC-TCTGA....GTAACAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTCTCGCTT.TGGGAATCCA--GCA--------C------ 10359
H2A.GW.x.ALI GGTT-AA.G---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CA-..TCGG-GTTC-CCTGA....GTAACAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT.TGGGAA-CGG--GCA--------C------ 10353
H2A.SN.x.ST ........................................................................................................................................... 9672
H2B.CI.x.EHO AGAC-A-.T---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CA-..TCGG-..GCTCCAC......TA..GAAA-CCTGGTCTGTTAGGACCCCTTCTGCTT.TGGGAA-CCA--GCA--------C------ 10242
H2B.GH.86.D205 AGT-.A-.T---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-C.-C--GGT..CAC..TCGG-..GCTCCAC......TGA.TAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTCTTGCTT.TGGGAA-CCG-AGCG--------C------ 10269
H2G.CI.x.ABT96 AG---GTGT---TGT............................................................................................................................ 9599
H2U.FR.96.12034 ........................................................................................................................................... 9607

3’ LTR U5 start 3’ LTR U5 end
MAC.US.x.239 AG-T-..GT---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGCC-CC-C--GGT..CAAC.TCGG-..-CTCAATA....ATAAGAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT.TGGGAA-CCG-AGCA--------C------ 10279
MAC.US.x.251_1A11 AG-T-..GT---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CAAC.TCGG-..-CTCGGTA....ATAAGAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT.TGGGAA-CCG-AGCA--------C------ 10274
MAC.US.x.251_BK28 AG-C-..GT---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CAAC.TCGG-..-CTCGGTA....ATAAGAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT.TGAGAA-CCG-AGCA--------C------ 10249
MAC.US.x.EMBL_3 ........................................................................................................................................... 9264
SMM.SL.92.SL92B AGTC....................................................................................................................................... 9613
SMM.US.x.H9 ........................................................................................................................................... 9638
SMM.US.x.PGM53 AG---..GT---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CA-C.TCGG-..-CTCGAAT...CATAAGAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGC................................. 10184
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 AG---..GT---TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CA-C.TCGG-..-CTCGACA..CATAAAGAAGA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT.TGGGAA-CCG--GCA--------C------ 10315
STM.US.x.STM AG---..GT-G-TGT-CC.-ATC--T..CC-AGTC-CC-C--GGT..CAAC.TCGG-..-CTCAA.............GA-CCTGGTCTGTTAGGACCCTTTCTGC................................. 9892
SAB.SN.x.SAB1C G-A--GCA----TGTGCC.-ATT-AT-CC-CAG..........................................GACAA-CCTGGTTACTAAGGATCCC.........TGA.........-AGAA------CT----- 10036
TAN.UG.x.TAN1 -ATCTGAG.CAAGTGCC-.-ATTG-GC-CCCTTCCTC.....................................AGGGAA-CCT-GTTACTGGGG....TTTCTTATC-AGGC-G--..........-------C---- 9784
VER.DE.x.AGM3 AGACTT--GAGAGA.....-ATTG-C-.GG-GCA-CCA-CACAAG..........................TGAGGGAAGACCCTGATGGAATCAACCATGGAGAAGT-TTGG-CT-GA---T--ATCCCATGT----- 9325
VER.KE.x.9063 -ATCTGAGTCAAGTGCCCT-ATTGACG.CC-CAC-C..A-GCAGG.....GG--C-GTTCCTTACTGGGTTCTCTCTCTGACCCAG...................................GCG---G--A---C---- 9815
VER.KE.x.AGM155 -ATCTGAGTCAAGTGCCCT-ATTAATG.CC-CAC-C..TTGAACG.....GG-GAAGTTCCTTACTGGGTTCTCTCTCAAACCCAG...................................GCGA--G--A---C---- 9794
VER.KE.x.TYO1 -ATCTGAGTCAAGTG-CCT-ATTGACG.CC-CAC-CTCTTGAACG......GG-ATCTTCCTTACTGGGTTCTCTCTCT........................GACCCAGGCGAG--...........--A---C---- 9778
COL.CM.x.CGU1 ........................................................................................................................................... 8728
GRV.ET.x.GRI_677 -CGCTATATTG-AGTCAA-TG-TCAT--C-GCGCC-AGCCTCTAG.A--..TG-A-CTCTCTTACTGGGTTCTCCTG-A--CAGGT...................................G-G..-G--A---C---- 9623
MND_2.CM.98.CM16 ........................................................................................................................................... 9518
DRL.x.x.FAO AAGTGTACTC-TGTC-T-TGTTC-TAGTGAG.....ACTCTGG-TACT-GAG-........................----.TCAGACTAGGTGAGAGCTATCCTGAG-TT-AG-GAGAGTAAA-A--------C---- 9731
RCM.GA.x.GAB1 G-A-GC.A----TGTGCCTGTTT-ACCTC-CAGCA-T-A--GACTCT--GGT-GGGA....................----.TCAGATTCTTGTGGCAGAAGAGCCTTGG......-CT-AGAAAATTCCCTA-C--T. 9465
RCM.NG.x.NG411 AATC-.AGT---TG..CCCATTT-A......TCTCTCA-TGAAACGACTCTGGGGT-G-GA................----.TCAGATATTTGTGGCAGAAGTACTGAAG......-CT-AGAAAA--TCC-AACCAG. 9557
MND_1.GA.x.MNDGB1 ........................................................................................................................................... 9215
MND_2.GA.x.M14 ........................................................................................................................................... 9529
MND_2.x.x.5440 AAG-G.TACTC-TCCAT-TTGTC-TCAATAGAA...ACTCTGG-TACC-GAG-........................----..T----TCTGTGGCAGAGATTTGATAT-TAG-G--AGTAGAGAA--------C---- 9647
MNE.US.x.MNE027 AG-C-..GT---TGC-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC....................................................................................................... 9664
LST.CD.88.447 ........................................................................................................................................... 8588
LST.CD.88.485 ........................................................................................................................................... 8589
LST.CD.88.524 ........................................................................................................................................... 8594
LST.KE.x.lho7 CAAGCTAGT--CTCA-AGTAGTC--T-TC-CCTTC-CCC.........TGGTTCAG-GATC..................T--CA-TAGAGAGATTGGAGCCTTGTGAT--GGGAC--GGCT-CCA-............. 9957
GSN.CM.99.CN166 ........................................................................................................................................... 9414
GSN.CM.99.CN71 ........................................................................................................................................... 9410
MON.CM.99.L1 ........................................................................................................................................... 9448
MON.NG.x.NG1 AAA--AAA-AAAAAAAAAAAAAAAAAAA............................................................................................................... 8260
MUS_1.CM.01.1085 ........................................................................................................................................... 9420
MUS_1.CM.01.CM1239 ........................................................................................................................................... 9508
MUS_2.CM.01.CM1246 ........................................................................................................................................... 9484
MUS_2.CM.01.CM2500 ........................................................................................................................................... 9430
DEN.CD.x.CD1 ........................................................................................................................................... 9679
DEB.CM.99.CM40 ........................................................................................................................................... 9227
DEB.CM.99.CM5 ........................................................................................................................................... 9158
TAL.CM.00.266 ........................................................................................................................................... 9338
TAL.CM.01.8023 ........................................................................................................................................... 8845
SUN.GA.98.L14 ACTGCAAGCAA-TGT-CCCGTGT--TCTC--TCTCC...............TTCTAA-CCCTGTTCGACTGCTCTCAG-TAGGGAGC-A............TTACTGG--GCC-AGTGATCC-G--CTG-CGG------ 10006
SYK.KE.x.KE51 ........................................................................................................................................... 9068
SYK.KE.x.SYK173 C-GCT.C-CA-CTGT-C---TG-GT.CACC-CCCGA.A-GTG................................................................................................. 9597
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